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RESUMO

ASSUNCAO FILHO, J. R. Caracterizacdo de populacbes da variedade crioula
Boca de moca de feijdo-fava utilizando caracteres agromorfolégicos e
marcadores moleculares. 2012. Dissertacdo (Mestrado em Genética e
Melhoramento) — UFPI, Teresina-Pl, 2012.

A espécie Phaseolus lunatus L. é uma das quatro espécies do género
Phaseolus explorada comercialmente, com potencial para fornecer proteina vegetal,
e a segunda leguminosa de maior importancia do género. No Brasil, € cultivada
principalmente na Regido Nordeste, sendo fonte de alimento e renda. Mesmo com
caracteristicas que possam ser atraentes ao pequeno produtor, o feijao-fava tem
recebido pouca atencéo por parte dos 6rgaos de pesquisa, resultando num limitado
conhecimento das suas caracteristicas Assim, no presente estudo objetivou-se
estudar subamostras de feijdo-fava por meio de caracteres morfoagrondmicos e
marcadores moleculares afim de verificar a diversidade existente e selecionar
plantas individuais para compor proximos ciclos de selecdo. A primeira etapa do
presente trabalho deu-se com a caracterizacdo morfoagrondmica das subamostras
por meio dos caracteres numero de dias para o florescimento, nimero de dias até a
maturidade, nimero de vagens por planta, comprimento da vagem, largura da
vagem, espessura da vagem, numero de I6culos por vagem, nimero de sementes
por vagem, peso de cem sementes e producdo de graos por planta, sendo estes
caracteres coletados tanto considerando a média da subamostra quanto o valor
unitario da planta. Quando considerado as médias das subamostras, observou-se
que os trés primeiros componentes principais explicaram 74,57% da variacao.
Utilizando a distancia euclidiana média, verificou-se que as subamostras UFPI-667 e
UFPI-682 apresentaram maior dissimilaridade (186,62). A andlise de agrupamento
pelo método UPGMA mostrou a existéncia de quatro grupos a um nivel de
aproximadamente 25% de divergéncia genética. Verificando a producédo das plantas
de maneira individual foi possivel selecionar 25 plantas distribuidas entre as
subamostras UFPI 650, UFPI 651, UFPI 653, UFPI 654, UFPI 657, UFPI 662, UFPI
665, UFPI 666, UFPI 667, UFPI 672, UFPI 673, UFPI 674, UFPI 675, UFPI 676,
UFPI 681, UFPI 689, UFPI 690 e UFPI 696. Na segunda etapa do estudo,
caracterizacdo molecular, 22 locos microssatélites desenvolvidos para P. vulgaris
foram testados, encontrando-se dois polimérficos, BM164 (dois alelos) e PVat001
(trés alelos). Com base nessa genotipagem foi estimada a distancia modificada de
Rogers, onde se constatou a maior distancia (0,85) para 36 pares de subamostras.
As relacdes genéticas entre as subamostras analisadas foram visualizadas em um
dendrograma, agrupado pelo método UPGMA. De modo geral, encontrou-se
variabilidade entre as subamostras estudadas.

Palavras-chave: Phaseolus lunatus L., dissimilaridade, genotipagem, selecdo de
plantas
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ABSTRACT

ASSUNCAO FILHO, J. R. Characterization of populations of the creole variety
Boca de moca of lima bean using agronomic characters and molecular markers
2012. Dissertation (Master in Genetics and Breeding) — Federal University of Piaui,
Teresina, 2012.

The species Phaseolus lunatus L. is one of four species of the genus
Phaseolus commercially exploited, with potential to provide vegetable protein, and
the second most important legume of the genus. In Brazil, is grown primarily in the
Northeast, as a source of food and income. Even with features that might be
attractive to the small producer, the lima bean has received little attention from
research institutions, resulting in limited knowledge of their characteristics. Thus, in
the present study aimed to examine samples of lima bean by morphological
characters and molecular markers to verify the diversity and select individual plants
to form the next selection cycles. The first stage of this work was with the
morphoagronomic characterization through the number of days to flowering, days to
maturity, number of pods per plant, pod length, pod width, thickness of the pod,
number of loci per pod, number of seeds per pod, weight of hundred seeds and grain
yield per plant, these characters was collected both for the sample and for the unit
value of the plant. When considering the average of the samples, it was observed
that the first three principal components accounted 74.57% of the variation. Using the
mean Euclidean distance, it was found that the samples UFPI-667 and UFPI 682
showed greater dissimilarity (186.62). The cluster analysis by the UPGMA method
showed the existence of four groups at a level of about 25% divergence. Checking
the production plant way individually, it was possible to select 25 plants distributed
among the samples UFPI 650, UFPI 651, UFPI 653, UFPI 654, UFPI 657, UFPI 662,
UFPI 665, UFPI 666, UFPI 667, UFPI 672, UFPI 673, UFPI 674, UFPI 675, UFPI
676, UFPI 681, UFPI 689, UFPI 690 and UFPI 696. In the second stage of the study,
molecular characterization, 22 microsatellite loci developed for P. vulgaris were
tested and found to two polymorphic BM164 (two alleles) and PVatO0l1 (three
alleles). Based on this genotyping was estimated modified Rogers' distance, which
demonstrated the greatest distance (0.85) to 36 pairs of samples. The clustering
using the UPGMA method, showed the existence of four groups at a level of about
66% divergence. In general, we found variability among subsamples studied.

Keywords: Phaseolus lunatus L., dissimilarity, genotyping, plant selection



1 INTRODUCAO

O feijdo-fava (Phaseolus lunatus L.) € uma das cinco espécies do género
Phaseolus explorada comercialmente, com potencial para fornecer proteina vegetal
(VIEIRA, 1992) e a segunda leguminosa de maior importancia do género (MAQUET
et al., 1999). E mundialmente utilizada em pratos nas mais diversas culinarias,
recebendo varias denominacdes, em funcdo da regido cultivada ou forma de
utilizacdo na alimentacéo, entre elas fava, fava-belém, feijao-espadinho, feijao-de-
lima ou fava-de-lima (GRIN, 2012).

No Brasil, é cultivada principalmente na Regido Nordeste, tendo a Paraiba
como principal estado produtor, com 2.826 toneladas produzidas no ano de 2010 e
rendimento de 1.337 Kg ha™. O Piaui aparece em quarto lugar em producéo com
485 toneladas e rendimento de 236,35 Kg ha™, abaixo do rendimento nacional, 265
Kg ha' (IBGE, 2012). E preferencialmente cultivada pelo pequeno agricultor por
conta da sua rusticidade e colheita prolongada em periodos secos (AZEVEDO et al.,
2003).

A baixa produtividade do feijao-fava pode ser atribuida ao fato de parte da
producédo ser oriunda de pequenos produtores, em consorcios com milho, mandioca,
mamona ou palmeira de babacu, utilizando-se estas culturas como suporte para o
seu desenvolvimento vegetativo, sem adocdo de tecnologia que vise 0 aumento da
produtividade. Geralmente, apenas o excedente da producdo é comercializado em
feiras livres, o que a define como cultura de subsisténcia. Seu cultivo ainda é
relativamente limitado, acredita-se que isso seja devido a maior tradicdo do consumo
do feijdo-comum e do feijdo-caupi, paladar do feijdo-fava e seu tempo de coccédo
relativamente longo (GUIMARAES et al., 2007).

Mesmo com caracteristicas que possam ser atraentes ao consumidor, como
potencial para fornecer proteina vegetal, funcionando assim como uma fonte
alternativa de alimento em varios municipios do Nordeste e diminuindo a
dependéncia dos feijdes do grupo carioca, o feijao-fava tem recebido pouca atencao
por parte dos Orgaos de pesquisa, resultando num limitado conhecimento das suas
caracteristicas (SANTOS et al., 2002). As pesquisas com recursos genéticos
vegetais envolvem uma série de atividades essenciais, as quais necessitam de um
consideravel suporte financeiro e, principalmente, exigem continuidade (NASS et al.,
2001). Com intuito de conversar e salvaguardar 0s recursos genéticos, os bancos de

germoplasma tem sido desenvolvidos envolvendo atividades tais como reunir,



avaliar e manter colecdes, visando assegurar a conservagao da sua variabilidade
genética. Nesse sentido, Baudoin (1988) registrou risco de perda de germoplasma
principalmente no centro primario de diversidade, situado na América Latina.

E sabido que existe uma lacuna entre as atividades com recursos genéticos
vegetais e os programas de melhoramento. Dessa forma, é aconselhavel um
conhecimento da diversidade genética existente, antes de se iniciar um programa de
melhoramento genético de determinada cultura, para que se possa explorar de
maneira mais eficiente essa variabilidade genética (PEREIRA; PEREIRA, 2006).

Este conhecimento pode ser adquirido por meio da devida caracterizacdo do
germoplasma, o que auxiliaria na escolha da metodologia a ser seguida visando um
ganho genético mais promissor no melhoramento e também no aumento do
potencial do seu uso pelo préprio agricultor (CORDEIRO; MARCATO, 1994).

Dentre as maneiras de se caracterizar quanto a diversidade genética, estao
as técnicas multivariadas, que consiste em avaliacdo simultanea de varios
caracteres que permitem inUmeras inferéncias a partir do conjunto de dados
existentes (CRUZ et al., 2004), e tem gerado informacdes importantes para o
melhoramento e manutencéo dos recursos genéticos vegetais (BENIN et al., 2002;
RIBEIRO et al., 2005).

E importante que a caracterizacdo n&o seja apenas com base em dados
morfoldgicos, visto que esses sao influenciados pelo ambiente, o que pode interferir
na interpretacdo dos resultados. Assim, sempre que possivel, é recomendavel que a
caracterizacdo seja feita também por meio de marcadores moleculares, que
fornecem informacdo a nivel de DNA. Segundo Caixeta et al. (2006) existe um
grande variedade de marcadores moleculares disponiveis para diferentes tipos de
estudos genéticos e 0s microssatélites (SSR — Simple Sequences Repeats)
constituem uma das classes mais polimérficas de marcadores moleculares. Os SSR
sdo regibes do genoma compostas por repeticdbes de nucleotideos em tandem
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1995), co-dominantes e baseados em PCR
(Polymerase Chain Reaction) (OLIVEIRA et al., 2006), o que os tornou marcadores
eficientes na estimativa da diversidade genética.

Assim, no presente estudo objetivou-se estudar subamostras de feijao-fava
(Phaseolus lunatus L.), por meio de caracteres morfoagrondbmicos e marcadores
moleculares a fim de verificar a diversidade existente e selecionar plantas individuais

para compor proximos ciclos de selecéo.
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2 REVISAO DE LITERATURA
2.1 Género Phaseolus e Classificacdo Botanica

Segundo Cronquist (1988), o género Phaseolus pertence a subclasse
Rosidae, ordem Fabales e familia Fabaceae que se destaca entre as dicotiledbneas,
pois possui 18.000 espécies amplamente distribuidas, principalmente nos trépicos
(BROUGHTON et al., 2003), subfamilia Papilionoideae e a tribo Phaseoleae, dentro
dessa tribo, destacam-se ainda as espécies Glycine max L. (soja) e Vigna
unguiculata (L.) Walp. (feijdo-caupi) e Phaseolus vulgaris (feijjdo-comum),
demonstrando a importancia econdmica dessa tribo (LACKEY, 1981).

O género Phaseolus é amplamente distribuido por todo o mundo e conta com
cerca de 70 espécies (FREYTAG; DEBOUCK, 2002), sendo apenas cinco
cultivadas: P. vulgaris L., P. lunatus L., P. coccineus L., P. acutifolius A. G. e P.
polyanthus G. Dentre essas, P. vulgaris L. e P. lunatus possuem maior importancia
econdbmica (RAMALHO et al., 2003). Diante da sua importancia para a alimentacao
global, o género, vem sendo bastante estudado, seja por caracterizacao
morfoagronémica, molecular ou através de estudos de sistematica (ANGIOI et al.,
2009; BROUGHTON et al.,, 2003; NEGRI; TOSTI, 2002; SICARD et al., 2005;

WETZEL et al., 2006).

2.2 A espécie Phaseolus lunatus L.

O feijdo-fava (Phaseolus Ilunatus L.) € uma leguminosa explorada
comercialmente, cultivada na América do Norte, América do Sul, Europa, leste e o
oeste da Africa e sudeste da Asia (BAUDOIN, 1988). E preferencialmente cultivada
pelo pequeno agricultor por conta da sua rusticidade e colheita prolongada em
periodos secos (AZEVEDO et al., 2003). Adaptada a solo areno-argiloso, fértil e
drenado, apresenta melhores rendimentos com pH entre 5,6 e 6,8, tolerando
condi¢cdes que podem ultrapassar esses valores. Segundo Vieira (1992), € mais
tolerante a seca que o feijdo-comum (Phaseolus vulgaris).

A espécie P. lunatus L. pode ser anual, bianual ou perene, de germinagéo
epigea (BEYRA; ARTILES, 2004) e de taxa de cruzamento variando de 2% a 10%
(ZORO BI et al., 2005), podendo ser assim, classificada como uma espécie mista
predominantemente autégama de acordo com o critério de Schemnske e Lande

(1985). Possui habito de crescimento indeterminado trepador, com O
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desenvolvimento da gema terminal em uma guia, ou determinado ando com
desenvolvimento completo da gema terminal em uma inflorescéncia (LOPES, 2010).

O feijdo-fava pode ser identificado pelas folhas trifoliadas, com peciolos de
1,8 a 12 cm de comprimento e normalmente mais largos que o foliolo terminal;
inflorescéncia de 8 a 25 cm de comprimento; vagem de 30-80 x 15-20 mm, com
duas a quatro sementes, oblonga, larga, pendula, plana e comprida, ligeiramente
tdrgida ao seu redor e de glabra ligeiramente pubescente; sementes de 6-10 x 5-9
mm, oblongas, podem assumir as formas de reniforme a orbiculares, de cor escura a
branca, pode possuir manchas ou linhas radiais que partem do hilo e se estendem
até a superficie da testa, com hilo oblongo ou oblanceolado, curto e central (BEYRA;
ARTILES, 2004).

2.2.1 Centro de origem e diversidade genética

O local onde o feijao-fava surgiu e como ele foi disperso mundialmente, ainda
sdo questBes ndo completamente elucidadas e bastante debatidas. Dentre aqueles
gue se propuseram a esclarecer a origem do feijao-fava, De Candolle (1883), citado
por Lopes et al. (2010), sugeriu uma origem Americana, levando em consideracao
0s conhecimentos em taxonomia, fitogeografia, arqueologia e lingtistica.

Na teoria proposta por Mackie (1943), a Guatemala é tida como Unico centro
de origem para a espécie na América Central, com trés principais rotas de
disperséo, que estéo relacionadas as rotas de comércio.

A Ramificacdo Hopi, é a rota que parte para o norte, atingindo os Estados
Unidos por meio de Yuma, Arizona, regido de clima frio. As sementes dessa
ramificag@o séo caracterizadas por serem de tamanho médio e achatadas, definidas
como grupo sieva. A Ramificagcdo Caribe, consiste na rota que leva para o leste,
atingindo as Antilhas e, dai, para o norte da América do Sul, o clima desta regidao é
seco desde Yucatan até as Antilhas. As sementes sdo pequenas e globosas,
definidas como grupo batata. A Ramificacdo Inca parte para o sul, atingindo a
Ameérica Central pela Coldombia, Equador e Peru. As sementes sado grandes e
achatadas, definidas como grupo lima-grande.

Entretanto, Gutiérrez-Salgado et al. (1995) estudando 516 acessos de
Phaseolus do Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT) em Cali, Coldmbia,
encontraram evidéncias para dois conjuntos génicos do feijdo-fava, tendo assim

duas domesticacdes independentes: uma para genotipos com sementes pequenas
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(Mesoamericano) e outra para genotipos com sementes grandes (Andino). Essas
afirmacdes foram feitas com base em dados de distribuicdo geografica atual e
corroboradas por analises eletroforéticas da variabilidade dos padrdes
izoenziméticos das formas selvagens e cultivadas do feijdo-fava (JACOB et al.,
1995; NIENHUIS et al., 1995)

Outros autores passaram a realizar estudos de populacdes relacionadas aos
conjuntos génicos Andino e Mesoamericano em feijdo-fava (MAQUET et al., 1997;
LIOI et al., 1998; FOFANA et al., 1999; LIOI et al., 1999). Fofana et al. (1999) por
exemplo, que estudaram 52 subamostras de feijdo-fava e 34 correspondentes a P.
vulgaris, P. coccineus e P. polyanthus, escolhidos no CIAT e no Jardim Botanico
Nacional Belga, por meio das analises de DNA de cloroplasto, foi possivel a
construcdo de um dendrograma, onde pode-se verificar a separagdo dos acesso em
dois grupos distintos, correspondentes a cada um dos dois conjuntos génicos.

2.2.2 Conservacao da espécie

Os recursos genéticos vegetais envolvem a variabilidade de espécies,
integrantes da biodiversidade, de interesse socioecondémico atual e potencial para
utilizacdo em programas de melhoramento genético, biotecnologia e outras ciéncias
afins (NASS et al., 2001). Esses recursos genéticos representam a matéria-prima
utilizada por melhoristas, com intuito de disponibilizar ao mercado cultivares
superiores aquelas comercializadas. Sendo assim, a conservacao de tais recursos €
de vital importancia para a sobrevivéncia da humanidade (RAMALHO et al., 2004).

Entende-se que 0s recursos genéticos podem ser conservados de duas
formas: in situ e ex situ. Na in situ, as espécies sdo conservadas em seu habitat
natural; a conservacao ex situ, a conservacao das espécies é feita fora do habitat
natural. Uma das maneiras utilizadas na conservacao ex situ, € através dos bancos
de germoplasma, local onde se conserva o material genético de interesse.

As colecbes de germoplasma de feijao-fava, sdo conservadas em bancos de
germoplasma e segundo Knudsen (2000), essas cole¢cbes podem ser encontradas
na Estacdo Experimental Agropecudria Salta, Argentina; Instituto de Investigagédo
Agricola El Vallecito e Universidade Autbnoma Gabriel René Moreno, Bolivia;
Faculdade de Ciéncias Agrarias e Universidade Austral de Chile, Chile; Centro
Internacional de Agricultura Tropical (CIAT), Colémbia, sendo este centro detentor

da maior colecdo de Phaseolus do mundo; Centro Agrondmico Tropical de
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Investigagdo e Ensefianza (CATIE) e Escola de Biologia, Costa Rica; Instituto de
Investigacbes Fundamentais em Agricultura Tropical (INIFAT), Cuba; Estacéo
Experimental Portoviejo, INIAP, Equador; Centro Universitario de Sur Occidente
(CUNSUROOC) e Universidade de San Carlos, Guatemala; Ciéncias Agropecuarias e
Instituto de Ecologia Aplicada de Guerrero (INEAGRO), México; Estacdo
Experimental Agropecuéaria La Molina, Universidade Nacional Hermilio Valdizan
(UNHEVAL) e Universidade Nacional Agraria La Molina, todos no Peru.

Em &ambito nacional, a Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia
(Cenargen), localizada em Brasilia, DF, possui a principal colecao de feijao-fava,
com cerca de 980 subamostras (SILVA et al., 2009). Ainda pode-se encontrar
conservacao de subamostras, na Universidade Federal de Vigosa (UFV), MG; na
Universidade Federal Rural de Pernambuco (UFRPE), em Recife, e na Universidade
Federal do Piaui (UFPI), em Teresina.

A UFPI, desde que iniciou sua colecao ativa de feijdo-fava em 2005, tem
desenvolvido estudos por meio de marcadores agrondémicos e moleculares, o que
possibilitou a deteccdo de relativa variabilidade entre as subamostras estudadas
(MELO, 2011; SILVA, 2011). Segundo Lopes et al. (2010), existe variabilidade
genética entre as variedades crioulas de feijdo-fava no estado do Piaui, com
tendéncia de regionalizacéo, isto evidencia a falta de intercambio de materiais entre

grupos das areas estudadas.

2.3 Caracterizacao de germoplasma

A conservacdo dos recursos genéticos vegetais tem atraido cada vez mais a
atencdo, sejam de melhoristas ou de governantes, uma vez que estes recursos
certamente contém alelos que podem se tornar solugcéo para problemas alimenticios
futuros. Contudo, para que tais recursos sejam eficientemente utilizados, ha a
necessidade ndo sé de uma devida conservacdo, mas também de caracterizacoes e
avaliacoes.

Uma etapa anterior a caracterizagdo e de igual importancia é a escolha dos
caracteres a serem avaliados, estes devem ser capazes de descrever, identificar e
diferenciar subamostras dentro de espécies, classes ou categorias (VICENTE et al.,
2005), aléem de auxiliar na selecé@o de genitores, afim de explorar a heterose, obter e
desenvolver cultivares que atendam as necessidades de mercado (MATTOS et al.,
2010).
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Diferentes métodos podem ser empregados para caracterizacdo de
germoplasma, estes podem envolver analises morfologicas e agronémicas, analises
bioquimicas, citogenéticas ou moleculares. O importante é saber usar cada uma na
ocasido correta. Se o objetivo é descrever morfologicamente uma cultivar, para fins
de identificagdo no ato do registro, 0 mais indicado seria trabalhar com caracteres
morfolégicos qualitativos que sofrem pouca influéncia do ambiente e sédo de facil
identificacdo, como por exemplo, cor de flor, forma do foliolo e habito de

crescimento.

2.3.1 Caracterizacdo morfoagronémica

A caracterizacdo morfologica € feita com intuito de aferir a variabilidade
genética existente, seja em populacdes naturais, colecdes de germoplasma ou
plantios comerciais, possibilitando assim uma melhor utilizacdo dessa variabilidade
em programas de melhoramento (ALVES et al., 2003; DAROS et al.,, 2002;
PERREIRA et al., 2004; SINGH et al., 1991).

Quando se combina caracteres morfolégicos com os agronémicos, usa-se a
denominacéo caracterizagdo morfoagronémica. Essa caracterizacdo abre um leque
de possibilidades no que diz respeito as informacdes geradas sobre os gendtipos
avaliados, desde uma simples ordenacdo a agrupamentos de genoétipos
semelhantes em grupos homogéneos.

Para as espécies do género Phaseolus, esse tipo de caracterizacdo tem sido
feita com o objetivo de determinar quais caracteristicas constituem-se como
melhores descritores, agrupar os genoétipos por meio de dissimilaridade genética,
definir quais as combinagdes hibridas mais promissoras para o desenvolvimento de
populacdes segregantes (RIBEIRO; STORCK, 2002); avaliar a divergéncia genética
entre cultivares e linhagens (MACHADO et al., 2002; COELHO et al., 2007); avaliar o
desempenho agrondémico de linhagens e cultivares, realizar selecdo de gendtipos
adaptados a diferentes regides (MOREIRA et al., 2009).

Em feijdo-fava, estudos morfologicos foram realizados por Santos et al.
(2002), com o objetivo de avaliar a producéo e caracterizar a morfologia de vagens e
sementes de algumas variedades, em seu trabalho utilizaram-se de dados
morfoagrondmicos para realizar a distincdo entre oito variedades de feijdo-fava e
observaram que a variedade Olho-de-ovelha foi a mais produtiva dentre as

estudadas com produtividade de 0,852 t ha™.
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Estudando feijao-fava, Silva et al. (2007) caracterizaram 118 subamostras
incorporadas ao BAG-UFPI, oriundas da Escola Familia Agricola do Soinho (EFA-
Soinho), tomando-se por base os seguintes descritores morfologicos: cor de fundo
da semente, cor padrdo da semente, segunda cor padrao, padrao do tegumento da
semente, forma da semente, comprimento da semente e largura da semente,
verificando uma grande variabilidade entre as subamostras estudadas.

Com o objetivo de se estimar a variabilidade genética entre subamostras de
feijdo-fava do BAG-UFPI, Costa et al. (2007) realizaram estudos em 191
subamostras, com base em descritores morfoagronémicos, e através desse estudo,
0s autores puderam concluir que houve variabilidade para todos os caracteres
avaliados, havendo, porém, a predominancia de sementes alongadas, cor de fundo
branca, primeira e segunda cor padrdo ausentes, auréolo semelhante ao padréo,
maculado na regido do hilo.

Também trabalhando com feijdo-fava, Lopes et al. (2010) caracterizaram 85
subamostras, do banco ativo de germoplasma da UFPI, por meio de descritores
publicados pelo Bioversity International, nesse trabalho ficou evidenciado que,
dentre os caracteres avaliados, o peso de cem graos foi 0 que mais contribuiu com a

diversidade.

2.3.2 Caracterizagdo molecular

Apesar das contribuicfes da genética quantitativa nos Ultimos anos, pouco se
conhece da arquitetura genética das caracteristicas de importancia agrondémica,
como numero de loco controlando o carater, nimero de alelos segregando por loco,
efeitos causados pela substituicdo de alelos (BOREM; CAIXETA, 2009), além disso,
outro fato relevante e que tem dificultado as interpretacées dos dados quantitativos &
a influéncia do ambiente nesses caracteres. Os marcadores moleculares permitem a
andlise dos individuos com base no DNA, o que resolve o problema da interacao
genotipos por ambientes, além de auxiliar na sele¢do de individuos baseada em
marcadores moleculares.

Dentre as aplicabilidades dos marcadores moleculares, podemos destacar a
caracterizagcdo de germoplasma e a identificagcdo de duplicadas (CHAVARRIAGA-
AGUIRRE et al., 1998; DOBROVOLSKAYA et al.,, 2005; HOSHINO et al., 2002);
identificacdo de clones, linhagens, hibridos, cultivares e estimativas de taxas de

cruzamentos e coeficiente de parentesco (BUSO et al., 2003).
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E valido ressaltar que existe uma gama de marcadores moleculares e cabe ao
pesquisador, diante da probleméatica a resolver, optar pelo mais apropriados aos
seus interesses. Fofana et al. (1999), utilizaram marcadores RFLPs (Restriction
Fragment Length Polymorphism), para examinar a diversidade genética de 22
espécies do género Phaseolus em DNA de cloroplastos, onde foram estudadas
quatro das cinco espécies cultivadas (P. lunatus L; P. vulgaris L.; P. coccineus L. e
P. polyanthus Greenman), representadas por 86 genétipos. Estes verificaram que as
formas Andinas do feijdo-fava sdo mais intimamente relacionadas com as espécies
Andinas selvagens do que as formas Mesoamericanas e sugere que as trés
espécies (P. pachyrrhizoides Harms, P. augusti Harms e P. bolivianus Piper)
constituam o conjunto de genes secundario de P. lunatus e as formas
mesoamericanas como conjunto génico terciario.

LUO et al. (2001) fizeram uso de marcadores moleculares para desenvolver
meétodos para construcdo de mapas moleculares em espécies autotetrapldides sob
segregacao cromossdmica e constataram que a frequéncia de recombinacdo varia
consideravelmente dependendo do numero de alelos diferentes, nimero de alelos
partilhados pelos pais e a fase dos marcadores.

Na espécie Phaseolus lunatus L., os marcadores moleculares desempenham
papel importante em estudos de diversidade e caracterizacdo de bancos de
germoplasma. Zoro Bi et al. (1998) usaram cinco populacdes de feijdo-fava e seis
locos de enzimas polimorficas, com o objetivo de melhorar estratégias de
amostragem a respeito do nimero de plantas e o nUmero de sementes por planta
para um conjunto génico de feijdo lima. Neste trabalho ficou constatado que o
namero de plantas ao invés do numero de sementes coletadas por plantas,
determina o0 sucesso de amostragem de sementes, sugerindo que o numero de
plantas desempenha uma parte essencial na manutencdo da multiplicidade alélica
de espécies predominantemente autbgamas como o feijao-fava.

Maquet et al. (1997) utilizaram marcadores enzimaticos para avaliar a
diversidade genética e estrutural de 235 subamostras de feijao-fava originarios da
America Latina e Zona do Caribe. Estes foram eficazes na verificacdo da existéncia
de genes de origem Andina e Mesoamericana dentro do grupo estudado. Fofana et
al. (1999), também verificaram a existéncia de uma origem Andina e Mesoamericana

para feijdo-fava, utilizando marcadores do tipo RAPDs (Random Amplified
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Polymorphic DNA). Neste estudo foram utilizados tanto formas silvestres como
variedades locais.

A proposta dos pesquisadores que trabalham com marcadores moleculares
sempre foi de buscar o0 maximo de informacdo e polimorfismo usando esta
ferramenta, para tanto, os marcadores microssatélites ou STR (Short Tandem
Repeats) estdo entre os mais adequados. S&o caracterizados por sequéncias
simples repetidas, as quais consistem em um a seis nucleotideos repetidos em
tandem (BOREM; CAIXETA, 2009). As repeticdes de microssatélites podem ser
definidas como: perfeitas - quando n&o apresentam interrupcdo (por exemplo,
CACACACACA); imperfeitas — quando sao interrompidas por uma pequena
sequéncia de base dentro do microssatélite (por exemplo, CACACACATCACA);
compostas — quando duas ou mais classes de microssatélites estdo dispostas de
maneira adjacentes (por exemplo, CACACACACTGTGTGTG); simples — quando o
microssatélite € formado por apenas um motivo repetido (por exemplo,
GAGAGAGAGA). Todos os tipos de microssatélites descritos estdo presentes tanto
em plantas como em animais, tornando-se assim uma ampla metodologia para se
estudar polimorfismo (LI et al., 2002; VARSHNEY et al., 2005; TOTH et al., 2000).

A variacao existente nos SSR surge por meio de mutacdes, que adicionam ou
retiram pares de bases. Este tipo de mutacdo ocorre com maior frequéncia em
regibes em microssatélite do que em regides transcritas do genoma. Dentre o0s
mecanismos propostos para explica tal variacdo dos SSR, esté o elevado nimero de
permuta desigual e o deslizamento (slippage) da polimerase durante a replicagéo ou
reparo (STRAND et al., 1993).

Dentre as vantagens de se usar SSR, pode-se citar: sdo marcadores
baseados na PCR (MORGANTE; OLIVIERI, 1993), o que requer poucas
guantidades de DNA; n&o necessitam de radioatividade; possuem alta
reprodutibilidade e apresentam maior conteudo informativo por loco entre os
marcadores moleculares (FERREIRA; GRATTAPLAGLIA, 1995); sdo co-dominantes
e com distribuicdo frequente e aleatodria, permitindo ampla cobertura do genoma
(BOREM; CAIXETA, 20009).

A limitacdo dos SSR é a necessidade de serem isolados e desenvolvidos
especificamente para cada espécie, ndo sendo possivel utilizar a estratégia de
desenho de “primers universais” utilizada em outros marcadores. Contudo, suas

vantagens fazem desses marcadores ferramentas eficientes ndo apenas para
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estudos de diversidade, mas também para estudos de ligacdo, identificacdo de
genaotipos, mapeamento genémico, protecdo de variedades, avaliacdo de pureza de
sementes, utilizacdo e conservacdo de germoplasma, analise génica e de locos
guantitativos (QTL), analise de pedigree, selecdo assistida por marcadores e analise
de biblioteca para clonagem de genes (BOREM; CAIXETA, 2009).

2.4 Diversidade genética

A diversidade genética dentro de populagcfes tem sido avaliada com objetivo
de identificar as combinacdes hibridas de maior efeito heterético, de tal forma que,
em geracbes segregantes, se tenha maior possibilidade de recuperacdo de
genotipos superiores (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). Além do mais, a
diversidade genética é tida como matéria-prima para que haja evolucdo, uma vez
gue a selecdo natural atua sobre a variabilidade das populacdes moldando-as de
acordo com o ambiente. Assim, tem-se que a manutencao da variabilidade genética
€ a base da conservacao de espécies.

Para que ocorra eficacia na estimativa da diversidade genética, ha a
necessidade de emprego de técnicas multivariadas. Dentre as analises e métodos
mais comumente utilizados para tal finalidade, tem-se: analise de componentes
principais, determinacdo das distancias Euclidiana e Mahalanobis e realizacdo de
agrupamentos (sejam eles, hierarquicos ou de otimiza¢édo), que podem ser usadas
para dados quantitativos e/ou qualitativos.

A natureza dos dados, alias, € algo a ser considerado no momento da escolha
do tipo de analise multivariada a ser utilizada. Nos estudos de divergéncia genética
destinados a identificacdo de genitores para hibridacdo, tem sido de uso mais
rotineiro a distancia Euclidiana média ou generalizada de Mahalanobis, sendo esta
tltima a preferida, entretanto, é possivel de ser estimada apenas quando se dispde
de matriz de covariancias residuais estimadas a partir de ensaios experimentais com
repeticdes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004).

Na avaliacédo da divergéncia genética entre 35 cultivares tradicionais de feijao-
comum, Barelli et al. (2009) utilizaram a distancia generalizada de Mahalanobis e
observaram ampla diferenca entre as cultivares crioulas Andina e Mesoamericana.
Essa metodologia também tem sido utilizada para outras culturas como algodao
(CARVALHO et al. 2003), pimenta (BUTTON et al. 2010) e tomate (KARASAWA et

al. 2005) com sucesso, demonstrando a eficacia do método.
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Outra maneira de visualizar como uma populacdo esta estruturada
geneticamente, é realizando o agrupamento dos individuos. Isto pode ser feito por
meio de meétodos hierarquicos, quando ha a formacdo de dendrogramas ou

diagramas arborescentes; e ndo-hierarquicos, em caso contrario (PEREIRA, 2010).

2.4.1 Métodos de agrupamento

A grande utilidade das técnicas de agrupamento € permitir maior facilidade na
avaliacdo da diversidade genética, principalmente quando o nimero de individuos
envolvidos é relativamente grande, visto que a identificacdo de grupos homogéneos
se torna dificil apenas analisando matrizes de distancias genéticas (PEREIRA,
2010).

Varios foram os métodos desenvolvidos para agrupar as amostras em grupos
homogéneos, e mesmo as técnicas utilizando algoritmos diferentes, estdo todas
fundamentadas no mesmo principio: o de que a média das medidas de
dissimilaridade dentro de cada grupo deve ser menor que as distancias médias entre
quaisquer grupos (CRUZ et al., 2004).

Dentre os métodos de agrupamento mais comumente utilizados, tem-se o0s
hierarquicos e os de otimizagao.

Nos métodos hierarquicos, 0s genitores sdo agrupados por um processo que
se repete em Varios niveis até que seja estabelecido o dendrograma ou o diagrama
de arvore. Neste caso ndo ha preocupacdo com o numero 6timo de grupos, uma vez
gue o interesse maior estd no dendrograma e nas suas ramificacbes (CRUZ et al.,
2004).

Dentre os meétodos hierarquicos, os mais difundidos séo: o do vizinho mais
proximo (SLK - Single Linkage Method), o da ligacdo média entre grupos (UPGMA —
Unweighted Pair Group Method Arithmetic Average) e o proposto por Ward (1963)
gue consiste no agrupamento a partir das somas de quadrados dos desvios entre
gendtipos (PEREIRA, 2010).

As técnicas de agrupamento citadas podem ser usadas tanto para caracteres
guantitativos quanto qualitativos ou ainda, moleculares. Elias et al. (2007), com o
objetivo de avaliar a diversidade genética entre cultivares de feijdes tradicionais do
grupo comercial preto, por meio de técnicas multivariadas, obtiveram um
dendrograma pelo método UPGMA, no qual ficou evidenciado a formacao de sete

grupos, bastante dissimilares dos demais e com alta homogeneidade dentro dos
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grupos. Da mesma forma, ao avaliar a divergéncia genética de 35 landraces de
feijdo-comum, Barelli et al. (2009) verificaram que o agrupamento pelo método de
Tocher foi eficiente em alocar em grupos distintos as cultivares de maior
dissimilaridade. Estes séo dois exemplos de trabalhos que deixaram claro a eficacia
do método aplicado, 0 que se deveu a escolha correta da metodologia a ser aplicada

em cada caso.

2.4.2 Componentes principais

A andlise por componentes principais consiste em transformar um conjunto
original de variaveis (por exemplo: altura, producédo, etc) em outro conjunto de
dimensdo equivalente, que possam explicar a variancia dos dados utilizando o
menor numero de varidveis possiveis (componentes principais). Cada componente
principal € uma combinagdo linear das variaveis originais. Além disso, séo
independentes entre si e estimados com o propésito de reter, em ordem de
estimacdo, o maximo da informac&o, em termos de variacao total, contida nos dados
iniciais (CRUZ; REGAZZI, 2001).

O numero de componentes principais gerados € equivalente ao nimero de
variaveis usadas nas avaliacGes, no entanto usa-los em sua totalidade ndo simplifica
as interpretacbes dos dados. Para analise posterior, € usual utilizar somente 0s
primeiros componentes principais, desde que a soma de suas variancias seja igual
ou superior a 80% das somas das variancias para todos os componentes (MANLY,
2010). Resultados satisfatorios tém sido obtidos por pesquisadores quando
empregaram essa metodologia para o feijoeiro comum (MOREIRA et al., 2009) e
feijdo-caupi (BERTINI et al., 2010).

Essa metodologia normalmente tem sido utilizada quando se estuda um
grande numero de variaveis simultaneamente, contudo, se as variaveis originais sao
nao correlacionadas, entdo a analise ndo chega a nada. Os melhores resultados sao
obtidos quando as variaveis originais sdo altamente correlacionadas, positivamente
ou negativamente. Se este é o caso, entdo € concebivel que 20 ou mais variaveis
originais possam ser adequadamente representadas por dois ou trés componentes
principais (MANLY, 2010).
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2.5 Selecao de plantas em autdgamas

A selecdo € o meio pelo qual individuos com caracteristicas superiores, em
populacdes geneticamente variaveis, sdo favorecidos para a reproducédo, deixando,
portanto, maior nimero de descendentes (BUENO et al., 2001). Este processo pode
se dar tanto de maneira natural como artificial, sendo este dltimo, as vezes usado
como método de melhoramento, sempre considerando dois aspectos, primeiro, a
selecdo ndo cria variabilidade, e sim atua na variacdo existente e segundo, a
selecdo s6 age de maneira efetiva quando o carater sobre o qual est4d atuando € de
natureza herdéavel.

Mesmo antes da selecdo ser considerada um método de melhoramento, ja
haviam praticas nesse sentido, um processo empirico e antigo, baseado na
percepcao de certas diferencas entre plantas. A base cientifica do método s6 foi
elucidada por Johannsen (1903), quando estabeleceu a teoria das linhas puras. Em
seus experimentos com feijdo-comum, estudou-se os efeitos da selecdo para o
carater peso das sementes e apés a andlise de seus resultados, foi definido uma
linha pura como toda a descendéncia ou progénie obtida da autofertilizagdo de um
s6 individuo homozigoto.

Com a base cientifica e o conceito de linhas puras definidos, a selecdo de
plantas passou a ser utilizada de forma efetiva. Trés fases sao imprescindiveis e
complementares (BUENO et al.,, 2001), sendo estas: 1-Selecdo de plantas da
populacdo original geneticamente variavel, sem numero de plantas pré-definidas a
serem selecionadas, o que vai depender dos recursos, tempo e mao-de-obra
disponiveis; 2-Cultivo das plantas selecionadas em linhas, nesta fase o melhorista
pode comecar a direcionar os critérios de selecdo de acordo com seus objetivos,
podendo, por exemplo, inocular doencas ou afim de atrelar essas variaveis ao seu
processo de selecao (KAZI et al., 2010); 3-Selecdo mais rigorosa para caracteres
agronoémicos, feita em experimentos com repeticdes, para identificar as linhagens
superiores, como realizado por Ribeiro et al. (2009), na selecdo de linhagens
endogamicas recombinantes de feijdo-comum.

Os processos descritos sofrem adaptacdes dependendo da cultura trabalhada
e de alguns objetivos particulares dos melhoristas (STORCK; RIBEIRO,2011;
PACKER; ROONEY, 2011; TORGA et al., 2010), porém o obijetivo final acaba sendo
0 mesmo, disponibilizar aos agricultores gendtipos superiores aos disponiveis no

mercado.
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3 MATERIAL E METODOS
3.1 Material vegetal

A Variedade crioula Boca de moca figura entre as mais consumidas no estado
do Piaui, acredita-se que um de seus atrativos seja o padrdo de cores caracteristico
dessa variedade (Figura 1), o seu destaque em relacdo as demais variedades

consumidas no Piaui, levaram a sua escolha para realizacdo desse trabalho.

Figura 1. Variedade de tamanho, forma e tonalidade
encontrada na variedade crioula Boca de moca.
Teresina-Pl, 2010.

A primeira etapa do trabalho deu-se com a coleta das subamostras da
variedade crioula Boca de moca, realizada junto aos agricultores, em area de cultivo,
feiras e mercados populares, dos municipios produtores do estado do Piaui (Tabela
1), que apresentaram producdo constante entre os anos de 1990 e 2006, segundo
os dados do IBGE (2006).

Tabela 1. Relacdo das variedades crioulas de feijdo-fava coletadas, municipios e
localidades de coleta no estado do Piaui, com suas respectivas latitudes
e longitudes™). Piaui, 2008.

Genotipos/Cad. Cultivar Municipio/Localidade Latitude Longitude
do BAG Crioula
1 - UFPI 650 Boca de Moca Palmeirais — Cafundé 5058 43° 4
2 - UFPI 651 Boca de Moca Hugo Napoleéo 05°59'19" 42033'22"
3 — UFPI 652 Boca de Moca Palmeirais - Serra da Solta 5058 43° 4
4 — UFPI 653 Boca de Moca Barro Duro — Mucambo 5°571 42° 29
5 - UFPI 654 Boca de Moca Barro Duro — Povoado Tomé  5° 57 42° 29’
6 — UFPI 655 Boca de Moca Palmeirais — Olho D’ Agua 5°52°41,8" 42°34’40,1”
7 — UFPI 656 Boca de Moca Barro Duro — Povoado Tomé  5° 57 42° 29’
8 — UFPI 657 Boca de Moca Agua Branca 05° 53' 24"  42° 38' 16"

Continua...



23

Tabela 1. Relacdo das variedades crioulas de feijdo-fava coletadas, municipios e

localidades de coleta no estado do Piaui, com suas respectivas latitudes
e longitudes. Piaui, 2008.

Genotipos/Cad. Cultivar Municipio/Localidade Latitude Longitude
do BAG Crioula
9 — UFPI 658 Boca de Mocga Palmeirais — Olho D’ Agua 5°52’ 41,8” 42° 34’ 40,17
10 - UFPI 659 Boca de Moca Barro Duro — Mercado 50571 42° 29’
11- UFPI 661 Boca de Moca Palmeirais — Serrinha 5° 58 27,3” 42° 28’ 39,1”
12- UFPI 662 Boca de Moca Municipio desconhecido — ** **
Mercado
13- UFPI 663 Boca de Moca Bom Principio 6° 31’ 44,2” 42° 18’ 46,1”
14- UFPI 664 Boca de Moca Palmeirais — Riachinho 50 58 43° 4
15- UFPI 665 Boca de Moca Palmeirais — Riachinho 5058 43° 4
16- UFPI 666 Boca de Moca Fava Palmeirais — Brago 5058 43° 4
17- UFPI 667 Boca de Moca Palmeirais — Campestre 5058 43° 4
18- UFPI 668 Boca de Moca Palmeirais — Assentamento  5° 58’ 43° 4
Fruteira
19- UFPI 669 Boca de Moca  Vérzea Grande — Mercado A 6° 34’ 42013
20- UFPI 670 Boca de Moca  Vérzea Grande — Mercado B 6° 34' 42013
21- UFPI 672 Boca de Moca Varzea Grande — Mercado 6° 34' 42013
Central
22- UFPI 673 Boca de Moga Barra D’ Alcantara — Por 6°32°17,1” 42°8 54"
Enquanto
23- UFPI 674 Boca de Moga Lagoa das Pedras — Tanque  6° 38 51,6” 42°12' 34,9”
24- UFPI 675 Boca de Moca Regeneracéo — Picarra 6° 14’ 42° 41
25- UFPI 676 Boca de Moca Palmeirais — Campestre 5058 43° 4
26- UFPI 677 Boca de Moca Picos — Mercado 7°4 41° 28’
27- UFPI 678 Boca de Moca Itaueira — Mercado 7° 36’ 43° 2
28- UFPI 679 Boca de Moca Picos — Mercado 7°4 41° 28’
29- UFPI 680 Boca de Moca Palmeirais — Campestre 5058 43° 4
30- UFPI 681 Boca de Moca Tanque — Picarra 06°36'00" 42°16'56"
31- UFPI 682 Boca de Moca Elesb&o Veloso — Mercado 6°13’ 42° 8
32- UFPI 683 Boca de Moca Picos — mercado VAR 41° 28’
33- UFPI 684 Boca de Moca Bom Principio — Carrapato 6° 31 44,2 42° 18’ 46,17
34- UFPI 685 Boca de Moca Palmeirais — Dendé 50 58' 43° 4
35- UFPI 686 Boca de Moca Novo Oriente — Caraibas 6° 33’ 277 42° 1’ 30,3”
36- UFPI 687 Boca de Moga Barro Duro — Brejéo 5° 51 42° 29
37- UFPI 689 Boca de Moca Elesbdo Veloso — Mercado 6° 13 42° 8’
38- UFPI 690 Boca de Moca Novo Oriente — Picarra 6° 33’ 27" 42° 1’ 30,3”
39- UFPI 691 Boca de Mocga Palmeirais - Olho D’ Agua —  5°49,1' 12,4” 42°34’ 11,4’
Lajes
40- UFPI 692 Boca de Moca Palmeirais - Olho D’ Agua—  5°49,1' 124" 42°34’ 11,4’
Lajes
41- UFPI 693 Boca de Moca Palmeirais - Olho D’ Agua —  5°49,1°12,4” 42°34’' 11,47
Lajes
42- UFPI 694 Boca de Moca Novo Oriente — Caraibas 6° 33’ 277 42° 1’ 30,3”
43- UFPI 695 Boca de Moca Varzea Grande - Lageiro 6° 36’ 33” 42° 9’ 26”
44- UFPI 696 Boca de Moga  Varzea Grande - Vaquejador  6° 34’ 4,67 42° 12’ 46”
45- UFPI 697 Boca de Moca Barra D’ Alcantara 6° 31’ 23,2" 42° 6’ 25,4”

**dado n&o disponivel.

Continua...
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Tabela 1. Relacdo das variedades crioulas de feijdo-fava coletadas, municipios e

localidades de coleta no estado do Piaui, com suas respectivas latitudes

e longitudes. Piaui, 2008.

Genétipos/Cad Cultivar Municipio/Localidade Latitude Longitude
BAG Crioula
46- UFPI 698 Boca de Moga Santa Rita — Olho D’ Agua 5°52°41,8" 42°34’40,1”
47- UFPI 699 Boca de Moca Palmeirais - Antero 5058 43° 4’
48- UFPI 701 Boca de Moga Santa Rita — Olho D’Agua 5°52°41,8” 42°34’40,1”
49- UFPI 702 Boca de Moca Barro Duro 5°571 42° 29
50- UFPI 703 Creme Santa Rita — Olho D’ Agua 5°52'41,8" 42°34° 40,17
51- UFPI 705 Branca Palmeirais - Ponta D’Agua 5058 430 4’
52- UFPI 706 Branca José de Freitas — Comunidade  4°45’ 42° 35’
Ema
53- UFPI 708 Creme Palmeirais - Estamos Unidos 50 58 43° 4
54- UFPI 714 Creme José de Freitas — Mercado 4° 45 42° 35’
55- UFPI 716 Creme Itaueira — Mercado 7° 36’ 43° 2
56- UFPI 719 Branca José de Freitas — Assentamento  4° 45’ 42° 35’
Carima
57- UFPI 720 Creme Hugo Napoledo 05°59'19" 42033'22"

"Dados coletados utilizando-se um receptor GPS (Global Positioning System) da

marca Garmin® modelo e Trex Vista.

Algumas subamostras foram coletadas na mesma localidade e possuem os

mesmos valores de latitude e longitude, assim, para fins de auxilio nas

interpretacfes das analises, aqui serdo considerados como grupos de subamostras

(Tabela 2).

Tabela 2. Representacdo dos grupos, genotipos

inseridos no grupo e as

coordenadas geograficas (longitude e latitude) de cada grupo, no estado

do Piaui. 2008.

Grupo Genotipos contidas no grupo Latitude Longitude

1 1,3,14,15,16,17,18,25,29,34,47,51, 5°58' 43° 4'
53

2 2 05°59'19" 42033'22"
3 4,5,7,10,36,49 5° 51 42° 29’
4 6,9,46,48,50 5°52' 41,8” 42° 34’ 40,17
5 8 05° 53' 24" 42° 38' 16"
6 12 5° 58’ 27,3” 42° 28 39,1”
7 13.33 6° 31’ 44,2” 42° 18’ 46,1”
8 19,20,21 6° 34' 42° 13
9 22 6°32" 17,17 42° 8 54"
10 23 6° 38’ 51,6” 42°12’' 34,9

continua...
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Tabela 2. Representacdo dos grupos, genotipos inseridos no grupo e as

coordenadas geograficas (longitude e latitude) de cada grupo, no estado

do Piaui. 2008.

Grupo Genotipos contidas no grupo Latitude Longitude
11 24 6° 14’ 42° 471
12 26,32 7°4 41° 28’
13 27,55 7° 36’ 43° 2
14 30 06°36'00" 42°16'56"
15 31,37 6° 13’ 42° 8
16 35,38,42 6° 33’ 27” 42° 1’ 30,3”
17 39,40,41 5°49,1°12,4” 42°34'11,4”
18 43 6° 36’ 33” 42° 9 26”
19 44 6° 34’ 4,6” 42° 12’ 46”
20 45 6° 31’ 23,2” 42°6’ 25,4”

3.2 Caracterizacao e analises morfoagronémicas

O experimento foi conduzido na area experimental do Departamento de
Fitotecnia do Centro de Ciéncias Agrarias da Universidade Federal do Piaui, no
periodo de janeiro a setembro de 2010, sendo avaliadas 48 variedades crioulas
Boca-de-moca (Tabela 3), coletadas em municipios produtores do estado do Piaui.
O critério utilizado para escolher que subamostras seriam avaliadas em campo,
dentre as coletadas foi a producdo e a representatividade do maior nimero de
municipios e/ou localidades possiveis. As subamostras foram avaliadas
considerando-se a média padronizada obtida para os caracteres estudados. Cada
parcela foi constituida por uma linha de 7,5 m, com espacamento de 1,5 m x 1,5 m,
sendo utilizadas trés sementes por cova, deixando-se uma planta por cova apés

desbaste, cerca de duas semanas ap0s a emergéncia.

Tabela 3. Cdédigos do BAG das subamostras da variedade “Boca-de-moga”

caracterizadas morfologicamente. Teresina - PI, 2011.

Genodtipos  Caod. Genodtipos  Caod. Gendtipos Caod.
BAG BAG BAG

1 UFPI-650 17 UFPI-667 34 UFPI-685

2 UFPI-651 18 UFPI-668 35 UFPI-686

3 UFPI-652 19 UFPI-669 36 UFPI-687

4 UFPI-653 20 UFPI-670 37 UFPI-689

5 UFPI-654 21 UFPI-672 38 UFPI-690

6 UFPI-655 22 UFPI-673 39 UFPI-691

continua...
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Tabela 3. Cdédigos do BAG das subamostras da variedade “Boca-de-mocga”

caracterizadas morfologicamente. Teresina - PI, 2011.

Genodtipos  Caod. Genodtipos  Cad. Gendtipos Caod.

BAG BAG BAG
7 UFPI-656 23 UFPI-674 40 UFPI-692
8 UFPI-657 24 UFPI-675 41 UFPI-693
9 UFPI-658 25 UFPI-676 42 UFPI-694
10 UFPI-659 26 UFPI-677 43 UFPI-695
11 UFPI-661 27 UFPI-678 44 UFPI-696
12 UFPI-662 28 UFPI-679 45 UFPI-697
13 UFPI-663 29 UFPI-680 46 UFPI-698
14 UFPI-664 30 UFPI-681 48 UFPI-701
15 UFPI-665 31 UFPI-682 49 UFPI-702
16 UFPI-666 33 UFPI-684 51 UFPI-705

Foram avaliados os seguintes caracteres (IPGRI, 2001):

1. Ndmero de dias para o florescimento (NDF), considerado quando 50% das

flores estavam abertas;

2. Numero de dias até a maturidade (NDM), referente ao nimero de dias desde

a emergéncia até a maturidade de 90% das vagens;

© © N o O b~ W

Largura da vagem (LV);

Numero de vagens por planta (NVP);

Comprimento da vagem (CV);

Espessura da vagem (EV);

Peso de cem sementes (P100S);

Numero de loculos por vagem (NLV);

NUmero de sementes por vagem (NSV);

10.Producéao de graos por planta (PRODP).

Os caracteres referentes a vagem e a semente foram aferidos considerando-

se a média de dez vagens tomadas aleatoriamente na parcela.

Com base nos dados de producdo coletados de plantas individuais,

selecionou-se 25 plantas, as foram avaliadas na mesma area experimental utilizada

anteriormente, no periodo de janeiro a setembro de 2011, no delineamento em latice

simples 5 x 5, em parcela constituida por uma linha de 5,0 m, com espagamento de

1,0 m x 1,0 m, sendo utilizadas trés sementes por cova, deixando-se uma planta por

cova apoOs desbaste, cerca de duas semanas apd0s a emergéncia. Nesse

experimento foram mensurados os mesmos dados do experimento anterior.
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Nas andlises estatistico-genéticas, estimou-se o coeficiente de correlacédo de
Spearman, sendo que os caracteres correlacionados foram entdo submetidos a
analise de componentes principais para melhor visualizacdo de como 0s mesmos
estavam correlacionados entre si e como se correlacionavam com as subamostras
estudadas. Concomitantemente, estimou-se a distancia Euclidiana média,
considerando todos os possiveis pares de subamostras, cuja matriz gerada foi
empregada no agrupamento pelo método UPGMA.

As andlises estatisticas dos dados foram realizadas utilizando-se os
programas computacionais SAS (SAS INSTITUTE INC, 1989) e GENES (Cruz,
2001) seguindo o modelo estatistico matematico:

Yi=H +gi + e
Em que:
Y : valor observagéo do genétipo “i” na repeticdo “”;
W: média geral,
gi: efeito do gendtipo “i”;

eij: erro aleatorio

3.3 Caracterizacao molecular

Essa etapa do trabalho foi realizada no Laboratério de Diversidade Genética e
Melhoramento da Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz — ESALQ/USP em
Piracicaba, SP, no periodo de fevereiro a agosto de 2011.

3.3.1 Preparo do tecido foliar

Dez sementes de cada subamostra (Tabela 1) foram semeadas em vasos, em
01/02/2011 em condi¢cOes de casa de vegetacao, deixando-se duas plantas por vaso
apos o desbaste, que ocorreu cerca de 20 dias apds a semeadura. O tecido foliar foi
retirado quando ficou evidente que sua retirada ndo comprometeria o
desenvolvimento da planta, cerca de um més apds a semeadura.

As folhas retiradas foram congeladas em nitrogénio liquido e liofilizadas por
48h (-50°C, presséao de 0,04 mbar). Em seguida o tecido foi macerado em moinho
mecéanico (MA048, MARCONI) e acondicionado em microtubos de 2 mL e

armazenados em temperatura ambiente.
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3.3.2 Extracao e quantificacdo do DNA

A extracdo do DNA deu-se a partir do produto macerado das folhas
liofilizadas, por meio do protocolo descrito por Doyle e Doyle (1987). Para a extracao
foram usados cerca de 40 mg de tecido foliar de cada subamostra, colocadas em
microtubos de 2 mL, que receberam 1000 pyL de tampao de extracdo CTAB (pré-
aguecido a 65°C) e foram fechados e agitados para ressuspender o tecido no
tampéo. Em seguida os tubos foram levados ao banho-maria (65°C) por 60 minutos
e agitados manualmente por inversdo a cada 10 minutos.

Apés os tubos atingirem a temperatura ambiente, adicionou-se a cada um 800
puL de solucdo composta de cloroformio e alcool isoamilico, na proporcao de 24:1,
agitando-os por inverséao até ficar homogénea. A etapa seguinte foi a centrifugacao
por cinco minutos a 12.000 rotacbes por minuto (rpm) e transferéncia do
sobrenadante para novos tubos. Depois, adicionou-se 500 pL de isopropanol gelado
e agitou-se os tubos novamente por inversdo até o surgimento de um precipitado.
como em alguns tubos o precipitado ndo surgiu, resolveu-se levar os tubos para
armazenamento em freezer -20°C por 30 minutos. Decorrido esse tempo, os tubos
foram centrifugados por 10 minutos, a 12.000 rpm, descartando-se 0 sobrenadante e
mantendo o precipitado.

Na etapa seguinte, houve a remocdo das impurezas do precipitado,
utilizando-se 500 pL de etanol a 70%, invertendo-se os tubos levemente com
posterior centrifugacdo durante cinco minutos, a 12.000 rpm e descartando-se o
etanol. O procedimento foi repetido, utilizando-se na segunda vez, etanol a 95%. O
precipitado foi deixado em temperatura ambiente para evaporar o etanol, por cerca
de 12 horas. Decorrido esse tempo, adicionou-se 50 pL de tampé&o TE (10 mM Tris-
HCI pH 8,0; 1mM de EDTA pH 8,0) e 2,5 pL de RNase (10 mg mL™?), em cada tubo.
Por fim, os tubos foram deixados sobre a bancada até o dia seguinte e
posteriormente armazenados em freezer a -20°C.

A guantificacao foi feita utilizando-se gel de agarose a 1%, corado com Syber
safe, sendo a eletroforese feita sob a voltagem de 120 V por cerca de 1:30h. As
amostras foram comparadas com DNA padrdao do fago lambda. Apds a

quantificacdo, o DNA foi diluido para uma concentracéo final de 10 ng uL™.
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3.3.3 Amplificacéo e deteccéo de polimorfismo dos microssatélites

Nesse estudo foram usados 24 marcadores microssatélites desenvolvidos e
otimizados para Phaseolus vulgaris L. (Tabela 4) e testados com P. lunatus por Melo
(2011) e Silva (2011).

Tabela 4. Identificacdo dos primers utilizados na genotipagem das subamostras de
feijdo-fava do BAG da UFPI. Teresina - PI, 2011.

Loco Primer Referéncia
AG1 F: CATGCAGAGGAAGCAGAGTG Gaitan et al. (2002)

R: GAGCGTCGTCGTTTCGAT

GATS91 F:GAGTGCGGAAGCGAGTAGAG Gaitan et al. (2002)
R: TCCGTGTTCCTCTGTCTGTG

BM160 F: CGTGCTTGGCGAATAGCTTTG Gaitan et al. (2002)
R: CGCGGTTCTGATCGTGACTTC

BM140 F: TGCACAACACACATTTAGTGAC Gaitan et al. (2002)
R: CCTACCAAGATTGATTTATGGG

BM156 F: CTTGTTCCACCTCCCATCATAGC Gaitan et al. (2002)
R: TGCTTGCATCTCAGCCAGAATC

BM164 F: CCACCACAAGGAGAAGCAAC Gaitan et al. (2002)
R: ACCATTCAGGCCGATACTCC

BM183 F: CTCAAATCTATTCACTGGTCAGC Gaitan et al. (2002)
R: TCTTACAGCCTTGCAGACATC

BM211 F: ATACCCACATGCACAAGTTTGG Gaitan et al. (2002)
R: CCACCATGTGCTCATGAAGAT

BM114 F: AGCCTGGTGAAATGCTCATAG Gaitan et al. (2002)
R: CATGCTTGTTGCCTAACTCTCT

BM141 F: TGAGGAGGAACAATGGTGGC Gaitan et al. (2002)
R: CTCACAAACCACAACGCACC

BM146 F: GAGATGAGTCCTTTCCCTACCC Gaitan et al. (2002)
R: TCGAGACACAATTTATGAAGGC

BM154 F: TCTTGCGACCGAGCTTCTCC Gaitan et al. (2002)
R: CTGAATCTGAGGAACGATGACCAG

BM155 F: GTTCATGTTTGTTTGACAGTTCA Gaitan et al. (2002)
R: CAGAAGTTAGTGTTGGTTTGATACA

BM170 F: AGCCAGGTCCAAGACCTTAG Gaitan et al. (2002)
R: AGATAGGGAGTCGGTGGTAGC

BM172 F: CTGTAGCTCAAACAGGGCACT Gaitan et al. (2002)
R: GCAATACCGCCATGAGAGAT

BM189 F: CTCCCACTCTCACCCTCACT Gaitan et al. (2002)
R: GCGCCAAGTGAAACTAAGTAGA

BM212 F: AGGAAGGGATCCAAAGTCACTC Gaitan et al. (2002)

R

:TGAACTTTCAGGTATTGATGAATGAAG

Continua...
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Tabela 4. ldentificacdo dos primers utilizados na genotipagem das subamostras de
feijdo-fava do BAG da UFPI. Teresina - PI, 2011.

Loco Primer Referéncia
BMd-53 F: TGCTGACCAAGGAAATTCAG Blair et al. (2003)
R: GGAGGAGGCTTAAGCACAAA
BMd-12 F. CATCAACAAGGACAGCCTCA Blair et al. (2003)
R: GCAGCTGGCGGGTAAAACAC
BMd-41 F: CAGTAAATATTGGCGTGGATGA Blair et al. (2003)
R: TGAAAGTGCAGAGTGGTGGA
BMd-42 F: TCATAGAAGATTTGTGGAAGCA Blair et al. (2003)
R: TGAGACACGTACGAGGTCGTAT
PVatccoo1l F:ATGCATGTTCCAACCACCTTCTC Yu et al. (2000)
R: GGAGTGGAACCCTTGCTCTCATC
Pvatool F: GGGAGGGTAGGGAAGCAGTG Yu et al. (2000)
R: CGCAACCACGTTCATGAATGA
PVag003 F: TCACGTACGAGTTGAATCTACGGAT Yu et al. (2000)
R: GGTGTCGGAGAGGTTAAGGTTG

As amplificacbes para 17 locos (GAITAN et al., 2002) foram realizadas com
20 ng de DNA, uma unidade de Tag DNA polimerase, 2,0 mM de MgCl,, 0,2 de
dNTPs, 0,5 uM de cada primer (“forward” e “reverse”) e tampao da reagcao de PCR
1X, para um volume final de 20 pL. O programa utilizado para a amplificacao foi o
seguinte: 1) 94°C por 2 minutos; 2) desnaturacdo a 94°C por 30 segundos; 3)
temperatura de anelamento especifica de cada primer por 30 segundos; 4)
amplificacéo a 72°C por 30 segundos; 5) os passos 2, 3 e 4 foram repetidos por 40
vezes; 6) 72°C por 10 minutos.

Para as amplificacdes dos locos BMd-12, BMd-41, BMd-42 e BMd-53 (BLAIR
et al., 2003), utilizou-se as mesmas condicdes dos locos anteriores. O programa do
termociclador utilizado para a amplificagdo foi: 1) 92°C por 5 minutos; 2)
desnaturacdo a 92°C por 1 minuto; 3) temperatura de anelamento especifica de
cada primer por 1 minuto; 4) amplificacdo a 72°C por 2 minutos; 5) repeticdo dos
passos 2, 3 e 4 por 35 vezes; 6) 72°C por 5 minutos.

Para os locos PVatcc001, PVatO01l e PVag 003 (YU et al., 2000), foram
utilizados estas condic¢des: 25 ng de DNA, uma unidade de Tag DNA polimerase, 2,0
mM de MgCl,, 0,2 de dNTP, 0,5 uM de cada primer (“forward” e “reverse”) e tampao
da reacéo de PCR 1X, para um volume final de 20 uL. O programa para amplificacao
foi: 1) 94°C por 1 minuto; 2) desnaturacdo a 94°C por 30 segundos; 3) temperatura
de anelamento especifica de cada primer por 30 segundos; 4) amplificacdo a 68°C
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por 30 segundos; 5) repeticdo dos passos 2, 3 e 4 por 35 vezes; 6) 68°C por 5
minutos.

Em todas as reacdes, foi utilizado o termociclador BIO-RAD (MyCycler) e a
verificagdo das amplificagbes realizadas em gel de agarose a 1%. Para tal
verificacdo, utilizou-se uma aliquota de 5 pL da reacao adicionados a 5 pL de Azul
de bromo fenol+blue green, na proporcao de 20:1.

A genotipagem foi realizada em gel de poliacrilamida a 7%, uréia 7M, TBE 1X
e a eletroforese realizada em cubas verticais, durante 4 horas e meia, em poténcia
de 70 watts, sendo as cubas submetidas a uma pré-corrida de 40 minutos para
obtencdo de temperatura ideal para aplicar as amostras. Os géis foram corados em
nitrato de prata, segundo protocolo de Creste et al. (2001). A genotipagem foi
realizada comparando-se as bandas com um marcador de peso molecular 10pb

(ladder da invitrogen).

3.3.4 Analises dos dados moleculares

A heterozigosidade esperada (He), probabilidade de dois gametas tomados ao
acaso, em uma populacéo, possuirem alelos distintos de um determinado loco, e a
heterozigosidade observada (H,), real proporcédo de individuos heterozigotos nas
amostras da populacdo estudada, foram calculadas com base nas seguintes

formulas:

Em que: pi = frequéncia alélica estimada do i-ésimo alelo; p; = frequéncia
estimada do homozigoto, sendo que a estimativa média desses valores é calculada
pela média aritmética entre todos os locos analisados.

O conteudo de Informacdo Polimérfica (PIC — Polymorphism Information
Content), (BOTSTEIN et al., 1980), foi calculado em funcdo do numero de alelos
detectados, da sua distribuicdo e frequéncia na populagédo estudada. Os valores do

PIC por loco séo determinados pela expressao:

PIC = 1—Zpi2

Nesta expressao, p; € a frequéncia do alelo i na populacdo. O PIC é baseado

no numero de alelos detectados por determinado loco e a frequéncia relativa de
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cada alelo no conjunto total das subamostras. Fornece uma estimativa do poder
discriminatorio do loco e esta diretamente relacionado com o numero de alelos, que
por sua vez, esta diretamente associado a divergéncia genética.

A partir da genotipagem foi determinada a matriz de distdncia genética
modificada de Rogers (WRIGHT, 1978) por meio do programa INFOGEN
(BALZARINI; RIENZO, 2011).

De posse da matriz de distancias genéticas, promoveu-se 0 agrupamento
pelo método UPGMA utilizando o programa NTSYS (ROHLF, 1989).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Anélises morfoagronémicas

As médias dos caracteres avaliados por subamostra e por planta estdo
listadas nos Anexos A e B, respectivamente. Ressalta-se que, diante dos estresses
biéticos encontrados durante a conducdo do experimento, incidéncias de pragas e
doencas, houve mortalidade de 44% das plantas. Assim, resolveu-se utilizar as
médias das subamostras baseadas no numero de plantas restantes, além de
considerar as médias das plantas individuais a fim de selecionar as melhores plantas
para a continuidade da pesquisa.

Inicialmente estimou-se o0s coeficientes de correlagcdo entre os caracteres
avaliados tanto em nivel populacional (Tabela 5) como em nivel individual (Tabela
6).

Tabela 5. Estimativas dos coeficientes de correlacdo fenotipica entre os caracteres

avaliados em 48 subamostras de feijdo-fava. Teresina - PI, 2010.

NDM NVP cV LV EV NLV NSV P100S PRODP
NDF 0,58* 0,08" 0,03"™ 007" -006™ 011™ -003™ 0,03™ 0,10™
NDM -0,07™ -0,01™ -004™ -0,12™ 0,04™ -0,04™ 0,03™ -007"™
NVP 0,70 0,52* 0,39 0,15™ 0,21™  0,53* 0,95**
CcV 0,68*  0,49** 0,47  0,37*  0,39* 0,74**
LV 0,29* 0,37 0,30* 0,15™ 0,52**
EV 0,25™ 0,19™ 0,29™ 0,37**
NLV 0,78 -0,06™ 0,15™
NSV -0,01™ 017"
P100S 0,62**

NDF-nimero de dias para o florescimento, NDM-nUmero de dias até a maturidade, NVP-nimero de
vagens por planta, CV-comprimento da vagem, LV-largura da vagem, EV-espessura da vagem, NLV-
namero de I6culos por vagem, NSV-nimero de sementes por vagem, P100S-peso de cem sementes,
PRODP-producao de gréos da parcela. **, * e ™, significativo a 1%, a 5% e n&o significativo pelo teste
t.

Na a analise referente as subamostras, a estimativa de correlagdo entre
namero de dias para o florescimento e nimero de dias até a maturidade foi positiva
e de meédia magnitude (0,4 < r > 0,7) de acordo com a escala de Cruz e Regazzi
(2001), resultado esperado tendo em vista que ambos determinam o ciclo da cultura.
O comprimento da vagem apresentou correlacdo positiva e de média magnitude com

0s caracteres numero de vagens por planta e produgcdo de graos por parcela. Ja o
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namero de vagens por planta apresentou correlacdo positiva e alta (r>0,7) com a
producdo de grédos. Resultado esperado, tendo em vista que o comprimento da
vagem e 0 numero de vagens por planta sdo considerados componentes de
producdo. Desta maneira pode-se realizar selecéo indireta para produgéo de graos
por meio desses caracteres, visto que geralmente apresentam herdabilidades
maiores do que a producéo.

Por outro lado, observou-se para esse estudo que ndo ha correlacéo linear
entre o ciclo da cultura e a producdo. Estes resultados concordam com os de
Coimbra et al. (2000), que objetivando estimar a intensidade de associagéo entre 0s
caracteres responsaveis pelo rendimento de gréos em feijdo-comum, verificaram que
o coeficiente de correlacdo entre os caracteres nimero de dias entre a emergéncia e
o florescimento, nUmero de dias entre a emergéncia e maturidade, foi negativa e
proximo de zero. Os mesmos autores observaram também um grau de associacado
elevado entre os caracteres nimero de vagens e peso de mil grdos com o carater
rendimento de graos, como no presente estudo.

Na andlise referente a planta individual (Tabela 6), a estimativa de correlacdo
entre NDF e NDM também mostrou-se positiva e média (0,4 < r > 0,7). O
comprimento médio da vagem apresentou correlacdo positiva e média com o0s
caracteres numero de vagem por planta, largura da vagem, nUmero de sementes por
vagem, numero de l6culos por vagem e producdo de grdos da planta. O carater
namero de vagens por planta apresentou correlacao positiva e alta (r>0,7) com a
producdo de graos. Também considerando os dados de planta individual, ndo se
verificou correlacdo entre ciclo e producédo, o que foi constatado inclusive no estudo
de Ribeiro et al. (2009), que com os objetivos de selecionar linhagens endogamicas
recombinantes superiores e estimar parametros geneéticos em feijoeiro-comum,
observaram a baixa correlagdo entre os caracteres numero de dias para o
florescimento e produtividade (r=-0,1). E importante ressaltar que correlagbes
fenotipicas refletem as relacbes observadas entre caracteres provenientes dos
efeitos combinados dos genotipos e dos ambientes (NIENHUIS; SINGH, 1986).
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Tabela 6. Estimativas dos coeficientes de correlacao fenotipica entre os caracteres:,

avaliados em 216 plantas de feijao-fava. Teresina - Pl, 2010.

NDM NVP Ccv LV EV NLV NSV P100S PRODP
NDF 0,53** -0,02™ 0,06™ 0,03™ 0,00™ 0,07"™ 0,08"™ 0,03™ -0,04"
NDM -0,18* -0,01™ -0,04™ -0,03™ -0,02™ 0,02™ -0,04™ -0,20**
NVP 0,48* 0,42* 0,25** 0,25* 0,31** 0,49** 0,88**
CcVv 0,61* 0,30** 0,61*  0,60** 0,37** 0,55**
LV 0,12"™ 0,31*  0,31* 0,27** 0,42**
EV 0,20**  0,18** 0,30** 0,33**
NLV 0,90** 0,11"™ 0,31**
NSV 0,15* 0,39**
P100S 0,64**

NDF-numero de dias para o florescimento, NDM-numero de dias até a maturidade, NVP-numero de
vagens por planta, CV-comprimento da vagem, LV-largura da vagem, EV-espessura da vagem, NLV-
namero de léculos por vagem, NSV-namero de sementes por vagem, P100S-peso de cem sementes,
PRODP-producéo de gréos da parcela. **, * e ™, significativo a 1%, a 5% e nao significativo pelo teste
t.

A existéncia de correlacdo entre os caracteres possibilitou proceder com a
analise de componentes principais, uma vez que aplicar tal analise para caracteres
néo correlacionados nao traria benéficos as interpretagées (MANLY, 2010).

No estudo das 48 subamostras, os trés primeiros componentes principais
explicaram 74,57% da variacdo (Tabela 7). Apesar de existir um consenso de que o
ideal é a utilizacdo dos primeiros componentes principais quando esses envolvem
pelo menos 80% da variacao total (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004), ha estudos
em que mesmo onde esse limite ndo é atingido, a andalise tem se mostrado eficaz na
avaliacdo da diversidade genética. Rodrigues et al. (2002), ao avaliar cultivares
locais do Rio Grande do Sul, com objetivo de caracterizar a variabilidade genética
dessa populacdo por meio de 40 descritores morfolégicos, verificaram uma variacéao
acumulada nos quatro primeiros componentes principais de 69,88% e mesmo assim
0s escores desses componentes quando utilizados em métodos de agrupamentos

hierarquicos, possibilitaram distinguir os grupos das variedades estudadas.
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Tabela 7. Variancia (autovalores) de cada componente principal e sua importancia
em relacdo a variancia total avaliados em 48 populacbes de feijao-fava.
Teresina - PI, 2010.

Componente Variancia Variancia (%) Variancia acumulada (%)
1 4,35 43,48 43,48
2 1,79 17,87 61,35
3 1,32 13,22 74,57
4 0,83 8,30 82,87
5 0,63 6,30 89,17
6 0,39 3,90 93,07
7 0,31 3,10 96,17
8 0,19 1,93 98,10
9 013 1,33 99,43
10 0,06 0,57 100

De acordo com o0s autovetores associados a cada componente principal
(Tabela 8), verificou-se que os caracteres comprimento médio da vagem (0,43),
largura da vagem (0,38) e producdo de grédos da parcela (0,37), foram os mais
influentes na formacao do primeiro componente, indicando que estes representam
os componentes de produtividade, dessa forma gendtipos com altos valores do
componente principal 1, apresentam valores de componentes de produtividade que
podem ser considerados bons. Percebeu-se também a elevada influéncia dos
caracteres numero de dias para o inicio da floracdo e numero de dias até a
maturidade no componente principal 2, o0 que permite inferir que este componente
representa o ciclo da cultura. Assim, utilizando esses dois componentes, pode-se
construir um grafico no qual é possivel inserir um genotipo, e inferir sobre sua
producao e ciclo concomitantemente.

Moreira et al. (2009) avaliando genoétipos de feijdo-comum quanto a
divergéncia genética e o potencial agrondmico nas condi¢des de Londrina e Cambé,
Parand, verificaram que o primeiro componente principal explicou 43,84 da variancia
dos dados e também obtiveram os maiores coeficientes de ponderacdo deste
primeiro componente, associados a variaveis ligadas a producéo, sendo 0,48 para

producdo de sementes e 0,40 para producédo de vagens. Isto poderia indicar uma
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tendéncia da maior parte da variancia dos dados estar ligada sempre a producgéo e
nao a outros grupos de variaveis como as de porte ou ciclo. Contudo, Ribeiro et al.
(2003) avaliando linhagens avancadas de feijoeiro, observaram uma variancia no
componente principal 1 de 42,81% e os maiores coeficientes associados a ele foram
0,46 para numero de dias para colheita e 0,45 para numero de dias para floracéo.
Mostrando que o conjunto de variaveis que retém a maior parte da variancia

depende da natureza da populacédo em estudo.

Tabela 8. Autovetores associados aos caracteres e a cada componente principal

avaliado em 48 populacdes de feijao-fava. Teresina - Pl, 2010.

Autovetores

Componente

Variavel 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

NDF 0,16 0,54 0,33 0,02 -0,24 0,69 0,04 0,02 -0,17 0,02
NDM 0,13 054 039 -0,010 -0.18 -0,65 0,04 0,18 0,22 0,03
NVP 0,37 -0,33 0,24 -0,17 -0,14 0,00 0,44 0,07 -0,01 -0,67
CMV 0,43 0,07 -0,12 0,08 -0,11 -0,25 -0,02 -0,68 -0,49 0,09
LARGV 0,38 -0,18 -0,07 -0,12 -0,35 0,01 -0,77 0,27 0,03 -0,09
ESPSS 0,24 -0,01 -0,36 0,77 -0,27 0,02 0,25 0,25 0,14 0,05
NLV 0,37 0,25 -0,27 -0,22 0,34 0,16 -0,06 -0,31 0,67 -0,13
NSV 0,36 0,20 -0,27 -0,18 0,53 -0,06 0,09 0,51 -0,42 0,06
pP100G 0,14 -0,18 0,57 0,51 0,52 0,02 -0,27 -0,05 -0,02 -0,05
PRODP 0,37 -0,36 0,24 -0,22 -0,07 0,08 0,26 0,05 0,19 0,71

NDF-nimero de dias para o florescimento, NDM-nimero de dias até a maturidade, NVP-nimero de
vagens por planta, CMV-comprimento da vagem, LARGV-largura da vagem, ESPSS-espessura da
vagem, NLV-numero de l6cus por vagem, NSV-numero de sementes por vagem, P100G-peso de cem

sementes, PRODP-producao de graos da parcela.

Os componentes principais, autovalores associados a eles e algumas das
populacdes estudadas que merecem destaque estdo representados na Figura 2.
Ressalta-se que as demais populacdes nao foram apresentadas por formarem um
aglomerado na regido da origem dos eixos dos autovetores e, portanto,

apresentaram valores proximos a meédia para todos os caracteres.
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Quando o interesse for subamostras de ciclo precoce, as que se destacaram
foram UFPI-666, UFPI-650, UFPI-651, UFPI-687, UFPI-658, UFPI-673 e UFPI-667.
Atrelado a isto esta o fato de que estas apresentaram valores acima da média para
os caracteres tidos como componentes de produtividade, isto pode ser visualizado
pelo local onde foram plotados na Figura 2, lado direito e no sentido crescente dos
autovetores associados a estes caracteres.

As subamostras UFPI-684, UFPI-652 e UFPI-686, foram destacadas na
Figura 1 por apresentarem ciclo mais longo do que as demais, ja que essas estdo
plotadas na parte superior da mesma, sentido em que o componente principal 2
cresce, junto com os autovetores que mais influenciaram na sua formacgéo. Assim,
caso se deseje trabalhar ou recomendar cultivares de ciclo mais longo, essas seriam
as mais indicadas, contudo estédo abaixo da média para o carater producdo de graos
por parcela e os demais, exceto para niumero de léculos por vagem, nimero de
sementes por vagem e comprimento médio da vagem.

5 = ND. NDF NLV,

NSV

UFP1-684
UFPI652  UFPI-686

CP2 °7
ESPSS

UFPI-651
UFPI687 UFPI-658

UFPI673

UFPI-667
~
LARGV

-5 UFPI-683 P100G @ PROD

-5 5
CP1
Figura 2. Componentes principais 1 e 2 para as 48 popula¢gbes estudadas.
Teresina. 2010.

Com o intuito de verificar a divergéncia existente entre dessa populagéo,
estimou-se a distancia euclidiana média (Anexo C), constatando-se que as
subamostras UFPI-667 e UFPI-682 apresentaram maior distancia (186,62). Assim,

estas subamostras seriam as mais indicadas para cruzamentos, visto que, além de
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possuirem a maior divergéncia dentro do grupo estudado, o que aumentaria a
diversidade na populacdo segregante, apresentam médias altas e complementares
para os caracteres avaliados. A subamostra UFPI-667 além de figurar entre as mais
produtivas, apresenta ciclo mais curto do que a média da populagéo, e a subamostra
UFPI-682, apesar de possuir ciclo mais longo do que a UFPI-667, obteve valores
acima da média para os caracteres numero de vagens por planta, comprimento
meédio da vagem, largura da vagem e espessura da vagem.

A diversidade das populacdes foi estudada, também pelo método de
agrupamento UPGMA (Figura 3), no qual foi possivel verificar a existéncia de quatro
grupos a um nivel de aproximadamente 25% de divergéncia (valor obtido
considerando a média das distancias), sendo possivel a visualizagcdo de duas
subamostras bastante dissimilares das demais, UFPI 667 e UFPI 674. Estudando 45
cultivares tradicionais de feijdo-comum do grupo comercial preto, Elias et al. (2007)
verificaram a existéncia de apenas dois grupos a 30% de divergéncia, mesmo assim
foi possivel verificar sete cultivares com alta dissimilaridade. Assim, o foco na
interpretacdo dos dendrogramas deve ser na visualizacado de quéo dissimilares sao

0s genotipos e ndo no numero de grupos formados.
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Figura 3. Dendrograma gerado pelo método UPGMA para as 48 populagdes estudadas. Teresina-Pl. 2010.
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A andlise de componentes principais também foi realizada para auxiliar na
selecdo de plantas individuais dentro das subamostras estudadas. Foi possivel
constatar que 0s quatro primeiros componentes principais explicaram 74,52% da
variacéo (Tabela 9), que foram considerados pelo fato do valor das suas variancias
individuais estarem acima de um. Segundo Manly (2008), esta pode ser uma
maneira de verificar a contribuicio do componente principal, visto que a
padronizacdo dos dados leva a média zero e variancia igual a um, assim sendo
estes componentes apresentam mais variagdo do que as médias padronizadas.

No estudo de 47 gendtipos de feijdo-caupi do Banco de Germoplasma de
feijdo-caupi do Centro de Ciéncias Agrarias da Universidade Federal do Ceara,
Bertini et al. (2010), utilizaram os trés primeiros componentes principais para explicar
80,32% da variancia e Machado et al. (2002) também precisaram dos trés primeiros
componentes principais para explicar 79,85% da varidncia. Em ambos os casos foi
possivel fazer inferéncias sobre as populacdes estudadas. Desta maneira, mesmo
guando nao se retém 80% da variancia nos dois primeiros componentes principais é

possivel considerar a andlise eficaz.

Tabela 9. Variancia (autovalores) de cada componente principal e sua importancia
em relacdo a variancia total avaliados em 216 plantas de feijao-fava.
Teresina - PI, 2010.

Componente Variancia Variancia (%) Variancia acumulada (%)
1 3,47 34,67 34,57
2 1,69 16,90 51,57
3 1,29 12,93 64,50
4 1,00 10,01 74,52
5 0,85 8,48 83,00
6 0,79 7,88 90,88
7 0,43 4,29 95,18
8 0,29 2,88 98,05
9 0,11 1,08 99,14

=
o

0,09 0,86 100,00
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Por meio dos autovetores associados a cada componente principal (Tabela
10), foi possivel verificar que os caracteres comprimento médio de vagem (0,84),
namero de sementes por vagem (0,78), niumero de léculos por vagem (0,76),
namero de vagem por planta (0,73) e producéo de graos por parcela (0,73), foram os
gue mais influenciaram na formacéo do primeiro componente principal, assim pode-
se afirmar que subamostras com valores altos para este primeiro componente
possuem elevada produtividade, oriunda de altas médias de comprimento médio da
vagem, nimero de sementes por vagem, niamero de locus por vagem e numero de
vagem por planta. De maneira similar ao ocorrido na andlise por populagédo, o
componente principal 2 foi fortemente influenciado pelos caracteres numero de dias
para o inicio do florescimento (0,79) e numero de dias para o inicio da maturidade
(0,79), indicando mais uma vez que este componente pode ser usado para se
realizar inferéncias sobre o ciclo da cultura. Utilizando esses dois componentes
principais podemos construir um grafico para melhor visualizar o comportamento das

plantas em relacdo aos mesmos (Figura 4).

Tabela 10. Autovetores associados aos caracteres e a cada componente principal

avaliado em 216 plantas de feijdo-fava. Teresina - Pl, 2010.

Autovetores

Componente

Variavel 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

NDF 0,03 0,79 037 0,24 0,20 -0,05 -0,46 0,0 0,0 0,0
NDM 001 0,79 037 0,05 0,13 0,09 046 0,03 0,0 0,0
NVP 0,73 -0,33 042 -0,010 0,27 -0,20 0,0 0,01 0,23 0,0

CVv 0,84 0,11 -0,10 -0,21 -0,04 0,24 0,0 -0,44 -0,01 0,0
LV 0,63 -0,08 0,07 -0,11 -0,04 0,712 -0,08 0,24 0,0 0,0
EV 0,09 -o,0vr -0,37 0,80 043 0,14 0,02 -0,01 0,0 0,0

NLV 0,76 0,30 -0,45 -0,04 -0,22 -0,23 0,0 0,12 0,0 0,20
NSV 0,78 0,29 -0,42 -0,04 -0,08 -0,23 0,02 0,11 0,0 -0,21
P100S 0,28 -0,12 0,35 0,55 -0,69 -0,04 0,04 0,0 0,01 0,0
PRODP 0,73 -0,35 043 00 0,23 -0,21 0,02 0,05 -0,23 0,0

NDF-nimero de dias para o florescimento, NDM-nUmero de dias até a maturidade, NVP-nimero de

vagens por planta, CV-comprimento da vagem, LV-largura da vagem, EV-espessura da vagem, NLV-
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namero de I6culos por vagem, NSV-nimero de sementes por vagem, P100S-peso de cem sementes,

PRODP-producéo de grédos da planta.

Os primeiros componentes principais, autovetores associados e as plantas
gue mais se destacaram em relacdo a eles, tanto positiva quanto negativamente
estdo apresentados na Figura 3. A maioria das plantas, assim como na analise por
populacdo, formaram um aglomerado na regido de origem dos eixos dos
autovetores, tornando dificil a distingéo entre elas.

Na Figura 3 destacam-se as plantas 4 da subamostras UFPI-673, 8 da UFPI-
687 e 9 da UFPI-692 como as de ciclo mais longo dentre as estudas. As plantas 3
da subamostra UFPI-701, 1 da subamostra UFPI-653, 2 da UFPI-673 e 7 da UFPI-

667, como as que apresentaram ciclos mais curtos e maiores produgoes.

4-UFPI-673

5 1 NDMIINDF

8-UFPI-687
9-UFPI1-692

4-UFPI-675

7-UFPI-676 CMV
10-UFPI-687

CP2 o0
5-UFPI1-673
8-UFPI-667
2-UFPI-678 8-UFPI672 ___ L ARGV
6-UFP1-661
8-UFPI-676
2.UFPI673 7-UFPI-867
3-UFPI-701 1-UFPI-653
P100G
5 - PRODFE NVP
5 0 5

CP1
Figura 4. Componentes principais 1 e 2 para as 216 plantas estudadas. Teresina. 2010.

Com base nessa analise foram selecionadas plantas individuais para compor

0 proximo ciclo de selecéo (Tabela 11).
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Tabela 11. Relacédo das 25 plantas selecionadas dentre as 216 avaliadas. Teresina-

Pl. 2011.

Ordem Céd. BAG Planta Producéao(g)
1 UFPI 650 6 366,23
2 UFPI 651 3 104,99
3 UFPI 653 5 265,08
4 UFPI 654 4 103,57
5 UFPI 657 8 205,22
6 UFPI 662 3 141,26
7 UFPI 665 5 204,86
8 UFPI 666 8 358,40
9 UFPI 666 9 131,68
10 UFPI 666 10 509,95
11 UFPI 667 7 502,44
12 UFPI 672 8 724,30
13 UFPI 672 10 446,00
14 UFPI 673 2 327,80
15 UFPI 673 3 194,58
16 UFPI 673 5 197,67
17 UFPI 674 7 500,61
18 UFPI 674 9 335,48
19 UFPI 675 5 142,32
20 UFPI 676 7 194,30
21 UFPI 676 8 818,95
22 UFPI 681 2 312,48
23 UFPI 689 5 285,55
24 UFPI 690 4 162,29
25 UFPI 696 4 209,74

Em etapas subsequentes, espera-se um aumento na uniformidade das
populacdes, uma vez que todas as subamostras aqui estudadas vieram de
pequenos produtores com tendéncia a promover misturas para tornar sua

mercadoria mais atrativa para os consumidores.

4.2. Genotipagem das subamostras

As 57 amostras da Tabela 1 foram testadas, contudo apenas 48
apresentaram amplificacdo para os primers (Tabela 12). Dentre os 22 locos
microssatélites estudados, dois foram polimorficos e 20 monomoérficos (Tabela 16).
Destaca-se que todos os primers utilizados foram desenvolvidos para feijdo-comum

e provavelmente por isso a maioria tenha sido monomorfico. Considerou-se
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polimorfico o loco cuja frequéncia do alelo mais comum € igual ou inferior a 0,99
(VASCONCELOS; CONTEL, 2006).

Tabela 12. Relacdo das 48 amostras de feijdo-fava que amplificaram para os 22

primers testados. Teresina-Pl. 2011.

Gendtipos  Cadigo Gendtipos  Caodigo Gendtipos Cddigo
BAG BAG BAG
1 UFPI-650 18 UFPI-668 40 UFPI-692
2 UFPI-651 19 UFPI-669 41 UFPI-693
4 UFPI-653 20 UFPI-670 43 UFPI-695
5 UFPI-654 22 UFPI-673 44 UFPI-696
6 UFPI-655 23 UFPI-674 45 UFPI-697
7 UFPI-656 24 UFPI-675 46 UFPI-698
8 UFPI-657 25 UFPI-676 47 UFPI-699
9 UFPI-658 26 UFPI-677 48 UFPI-701
10 UFPI-659 27 UFPI-678 49 UFPI-702
11 UFPI-661 29 UFPI-680 50 UFPI-703
12 UFPI-662 30 UFPI-681 52 UFPI-706
13 UFPI-663 32 UFPI-683 53 UFPI-708
14 UFPI-664 33 UFPI-684 54 UFPI-714
15 UFPI-665 34 UFPI-685 55 UFPI-716
16 UFPI-666 35 UFPI-686 56 UFPI-719
17 UFPI-667 37 UFPI-689 57 UFPI-720

Tabela 13. Locos testados na genotipagem das 48 amostras de feijao-fava.
Teresina-Pl. 2001.

Loco Resultado Tamanho esperado (pb)
AG1 Monomorfico 132
GATS91 Monomorfico 229
BM160 Monomorfico 211
BM140 Monomorfico 190
BM156 Monomorfico 267
BM164 Polimaorfico 182
BM183 Monomorfico 149
BM211 Monomorfico 186
BM114 Monomorfico 234
BM141 Monomarfico 218

Continua...
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Tabela 13. Locos testados na genotipagem das 48 amostras de feijdo-fava.
Teresina-PI. 2001.

Loco Resultado Tamanho esperado (pb)
BM146 Monomorfico 281
BM154 Monomorfico 218
BM155 Monomorfico 114
BM170 Monomorfico 179
BM189 Monomorfico 114
BM212 Monomorfico 214
BMd-53 Monomorfico 105
BMd-12 Monomorfico 167
BMd-41 Monomorfico 250
PVatcc001 Monomorfico 171
PVat001 Polimorfico 239
PVag003 Monomorfico 164

Embora nesse estudo a maioria dos locos tenham se mostrado
monomaorficos, em outros trabalhos foram polimoérficos. Silva (2011) verificou que 0s
locos AG1l, BM 140, BM 141, BM146, BM154, BM155, BM156, BM160, BM164,
BM170, BM183, BM211, BM212 e GATS91 foram polimorficos. Resultados
semelhantes foram obtidos por Melo (2011), que trabalhando com os mesmos locos
encontrou 13 primers polimorficos, dentre esses, BM 164, polimoérfico para esse
estudo. O baixo nivel de polimorfismo encontrado pode estar relacionado nao
somente a ineficacia na transferibilidade, mas também ao alto grau de
homogeneidade da populacédo, uma vez que a maioria das subamostras pertence a
variedade crioula Boca-de-moca, a excecao de: UFPI 703 (creme), UFPI 706
(branca), UFPI 708 (creme), UFPI 714 (creme), UFPI 716 (creme), UFPI 719
(branca) e UFPI 720 (creme).

Para os dois locos, encontrou-se cinco alelos, sendo dois para BM 164 e trés
para PVat001, cujas frequéncias podem ser visualizadas na Figura 5. Em seguida
estimou-se o conteudo de informacédo de polimorfismo (PIC) para os dois locos
polimorficos, encontrando-se valores de 0,37 para BM 164 e 0,49 para PVat001
(Tabela 14).
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Figura 5 — Histogramas das frequéncias alélicas dos locos SSRs, estimados para as 48 subamostras

de feijdo-fava utilizadas no estudo. Teresina — PI, 2011.

No estudo da diversidade genética de 349 gendtipos de feijao-comum, sendo
100 silvestres e 249 domesticados, Kwak e Gepts et al. (2009) utilizaram 26
marcadores e encontraram uma média de 16 alelos com PIC médio de 0,62. Dentre
os locos analisados estava PVatO01 que apresentou sete alelos, com frequéncia
alélica de 0,64. Martinez-Castillo et al. (2006), encontraram 59 alelos usando oito
locos para estudar a diversidade genética em populacdes silvestres de feijao-fava da
peninsula de Yucatan, México, com o maior numero de alelos, 16, para o loco BM
211, j4 o loco BM 164 apresentou 5 alelos. Em ambos os casos, as populacdes
estudadas apresentavam heterogeneidade, diferente do ocorrido nesse trabalho, isto
reforca a idéia de que o polimorfismo indicado pelo loco esta intimamente

relacionado com a populacdo e ndo com o marcador.

Tabela 14. Locos utlizados na genotipagem de 48 amostras de feijdo-fava.
Teresina-Pl. 2011.

Loco Maior frequéncia alélica T,(°C) N°dealelos H. H, PIC
BM 164 58,14 65 2 0,49 0,0 0,37
PVag003 58,62 49 3 0,57 0,0 0,49

H.-heterozigosidade esperada, H,-heterozigosidade observada, PIC-Polymorphism Information

Content.

A genotipagem foi usada para estimar a diversidade genética entre as
subamostras testadas, por meio da distancia modificada de Rogers, verificando-se
gue os valores maximos de dissimilaridade ocorreram entre 36 pares destacados no

Anexo D.
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De posse da matriz de distancias, procedeu-se o agrupamento pelo método
UPGMA (Figura 6), sendo possivel verificar a existéncia de quatro grupos a um nivel
de aproximadamente 66% de divergéncia. No dendrograma formado, observou-se
gue as subamostras UFPI 683 e UFPI 702 se uniram na formacdo de um grupo, as
subamostras UFPI 653, UFPI 661 e UFPI 673 na formag&o de outro e as demais

amostras ficaram distribuidas em dois grandes grupos.

UFPI 650
UFPI 654
UFPI 657
UFPI 658 -
UFPI714
UFPI 706
UFPI 719
UFPI 703
UFPI 720
UFPI 670
UFPI 716
UFPI 708
UFPI 681
UFPI 656
UFPI 663
UFPI 699
UFPI 668
UFPI 701
UFPI 676 —
UFPI 693
UFPI 659
UFPI 651
UFPI 665
UFPI 674
UFPI 677
UFPI 655
UFPI 662
UFPI 675
UFPI 678
UFPI 685
UFPI 698
UFPI 695
UFPI 696
UFPI 664
UFPI 680
UFPI 684
UFPI 697
UFPI 689
UFPI 666
UFPI 692
UFPI 667 |
UFPI 686
UFPI669 |
UFPI 653

UFPI661 I 1
UFP1673 . |
UFPI 683 | |
UFPI702 |

0.00 0.16 0.33 0.49 0.66
0,00 25 50 75 100

Figura 6 — Dendrograma gerado pelo método UPGMA para as 48 subamostras de feijao-fava

utilizadas no estudo. Teresina — PI, 2011
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5 Conclusdes

Ha baixa variabilidade no germoplasma estudado, devido a homogeneidade
das subamostras.

A maior parte da variancia existente esta contida nos caracteres associados a
producdo, comprimento médio da vagem e largura da vagem, quando considera-se
a média das subamostras. Quando considera-se o valor das plantas individuais, esta
variacao esta nos caracteres comprimento médio da vagem, nimero de semente por
vagem e numero de loculos por vagem.

As subamostras UFPI 667 e UFPI 674 sdo homogéneas entre si e divergentes
em relacdo as demais. O mesmo ocorreu para as subamostras UFPI 583 e UFPI
702, quando considerado a caracterizacdo morfoagronémica.

Os marcadores BM 164 e PVag003 sdo os Unicos capazes de representar a
dissimilaridade entre as subamostras a nivel molecular entre os locos testados neste

estudo.
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Anexo A. Média das populacdes 49 populacdes avaliadas. Teresina-Pl. 2010.

ggg' NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP
UFPI-650 73,50 115,50 78,50 8563 19,91 855 260 253 6558 172,20
UFPI-651 66,00 104,00 103,0 88,70 19,98 9,37 3,10 2,80 51,29 104,99
UFPI-652 77,67 135,00 4,67 7529 16,63 6,61 270 2,67 51,76 8,47

UFPI-653 70,63 110,88 77,63 82,21 1868 843 282 261 54,68 102,40
UFPI-654 80,00 112,75 1050 80,86 17,81 857 274 269 6001 147,22
UFPI-655 69,40 11520 12,20 73,40 1596 7,33 256 2,52 49,49 28,14
UFPI-656 78,14 128,29 21,29 70,63 16,89 851 266 257 102,18 26,37
UFPI-657 81,75 127,00 33,50 78,84 1867 7,73 249 244 9601 66,56
UFPI-658 67,00 103,00 52,50 82,57 17,67 9,87 250 250 61,05 77,76
UFPI-659 71,88 120,00 43,00 8242 17,28 802 259 259 62,47 68,63
UFPI-702 78,00 117,25 2550 80,55 18,38 7,39 2,78 2,65 4903 37,69
UFPI-661 80,29 122,71 21,00 74,32 1559 7,51 2,29 2,22 5351 27,43
UFPI-662 73,56 118,00 46,44 76,26 17,40 7,80 254 2,33 46,76 71,72
UFPI-663 73,33 112,33 3533 83,20 1881 991 273 240 5501 46,21
UFPI-664 74,50 120,75 64,50 8559 18,17 8,18 288 2,75 6656 88,89
UFPI-665 81,20 129,40 59,00 81,26 1836 7,73 256 2,46 56,82 84,73
UFPI-666 70,78 115,89 70,67 79,13 1846 7,73 2,38 2,29 5529 132,89
UFPI-667 70,50 110,50 231,5 94,31 23,79 842 325 3,15 6855 54557
UFPI-668 66,00 109,00 12,00 79,00 1899 7,02 270 2,65 3855 13,70
UFPI-669 71,00 119,00 20,00 76,41 19,63 8,78 280 2,60 4566 1592
UFPI-670 76,80 124,20 20,00 7527 18,09 7,80 2,65 252 42,05 16,54
UFPI-672 77,75 123,00 116,55 88,67 19,04 858 265 255 70,15 212,83
UFPI-673 78,60 12560 92,7 88,18 20,27 884 267 260 5388 105,26
UFPI-674 76,50 127,00 236,5 82,64 19,28 7,38 265 2,65 71,98 418,05
UFPI-675 80,50 111,50 43,75 67,18 17,65 7,62 244 223 41,65 40,30
UFPI-676 71,60 139,20 152,8 90,82 1954 7,57 269 250 69,67 211,22
UFPI-677 73,50 127,00 22,50 71,72 16,82 3,98 245 2,35 62,18 27,65
UFPI-678 73,50 128,83 11,33 75,18 17,86 6,82 240 2,30 47,32 1594
UFPI-679 74,50 109,00 14,50 76,71 17,78 6,92 265 2,65 3889 21,25
UFPI-680 72,25 124,50 39,00 76,71 16,94 7,81 224 2,06 5596 51,53
UFPI-681 74,43 129,71 51,14 81,32 17,68 6,87 280 2,76 51,83 64,38
UFPI-682 80,67 143,67 60,00 8431 2047 919 240 241 5512 7053
UFPI-701 51,00 8500 3,00 5023 16,21 552 125 1,25 5750 4,38

UFPI-684 65,75 116,63 63,75 7512 17,98 7,84 2,18 3,10 52,78 43,50
UFPI-685 92,67 127,33 27,00 80,69 18,79 7,15 270 2,47 4830 29,18
UFPI-686 71,00 106,25 37,00 79,33 1874 7,35 260 255 5849 61,25
UFPI-687 81,00 131,17 39,33 81,20 17,55 800 2,85 2,78 4621 42,90
UFPI-705 58,80 111,60 20,40 77,25 17,35 7,91 242 2,34 60,03 33,72
UFPI-689 73,00 111,60 6500 80,10 17,55 7,89 240 240 6039 91,97
UFPI-690 75,00 122,50 62,00 7857 1835 7,55 240 240 4488 5249
UFPI-691 64,50 113,75 4425 82,72 17,32 8,89 261 251 4926 39,17
UFPI-692 77,60 129,80 16,40 78,17 17,34 8,08 2,72 2,48 4549 1947
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Média das populacdes 49 populacdes avaliadas. Teresina-Pl. 2010.

COD.

BAG NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP
UFPI-693 75,20 121,60 47,00 7530 17,32 851 226 224 5272 4124
UFPI-694 71,60 132,80 13,20 76,26 17,49 820 289 281 4438 2505
UFPI-695 69,86 119,57 40,14 77,49 18,08 7,36 231 218 50,17 39,95
UFPI-696 76,00 126,33 138,33 81,18 18,66 7,68 2,73 257 6286 108,41
UFPI-697 67,50 11500 20,50 77,91 17,89 8,17 2,65 2,60 4564 16,42
UFPI-698 74,00 137,00 19,00 79,80 18,12 8,07 237 227 5110 27,73
MEDIA 7355 120,16 54,88 79,18 18,19 7,85 258 2,50 5586 79,16
Anexo B. Média das 216 plantas avaliadas. Teresina — PI. 2010.

PLANTA NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP
6-UFPI-650 g3 135 100 8704 1957 798 290 290 8070 366,23
7-UFPI-650 74 104 6 7422 19,06 10,17 2,40 220 67,13 32,31
8-UFPI-650 74 119 92 9540 21,96 7,82 2,60 2,60 7495 152,06
10-UFPI-650 63 104 17 8587 19,04 825 250 2,40 39,53 138,20
3-UFPI-651 66 104 103 88,70 19,98 9,37 3,10 2,80 51,29 104,99
6-UFPI-652 85 149 1 68,76 1441 547 250 250 64,00 2,32
7-UFPI-652 65 128 8 72,86 1621 761 2,60 250 5368 1743
9-UFPI-652 83 128 5 8426 1927 6,75 3,00 300 3760 5,67
1-UFPI-653 33 81 46 78,33 18,04 642 2,10 2,10 61,91 139,47
2-UFPI-653 58 81 9 7020 1892 7,35 2,11 200 56,77 2187
4-UFPI-653 71 107 238 8570 1846 6,80 3,20 3,20 49,69 139,78
5-UFPI-653 87 140 181 84,06 18,92 896 2,60 2,60 71,81 265,08
6-UFPI-653 95 127 33 82,36 1901 858 3,00 260 39,86 23,89
7-UFPI-653 74 119 27 90,82 20,68 9,56 3,30 3,30 47,24 8358
8-UFPI-653 81 128 78 80,37 1810 9,18 3,00 2,60 4595 120,14
9-UFPI-653 66 104 9 8581 17,35 10,56 3,22 244 6424 2541
2-UFPI-654 66 123 206 77,46 17,20 7,29 2,50 2,50 80,15 343,69
3-UFPI-654 99 96 47 82,14 17,30 926 2,67 267 6760 7576
4-UFPI-654 78 113 142 82,66 1837 883 2,90 290 47,33 103,57
9-UFPI-654 77 119 25 81,17 1835 889 2,90 270 4497 6584
1-UFPI-655 83 135 5 70,16 14,80 7,75 220 220 50,25 944
2-UFPI-655 69 123 11 81,86 17,62 887 3,00 3,00 6577 7547
6-UFPI-655 81 119 17 87,68 1853 944 3,10 3,10 4374 32,03
7-UFPI-655 33 95 22 72,43 1727 6,19 2,40 230 40,20 16,16
8-UFPI-655 81 104 6 54,84 11,59 440 2,10 2,00 4750 7,59
1-UFPI-656 66 119 11 68,63 1611 7,78 2,75 275 4931 2183
2-UFPI-656 74 135 24 7321 1682 854 2,70 270 60,26 40,35
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Anexo B. Média das 216 plantas avaliadas. Teresina — PI. 2010.

PLANTA NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP

5-UFPI-656 71 113 55 82,76 18,27 10,46 3,10 3,10 65,30 77,69
7-UFPI-656 85 127 13 69,24 17,55 7,88 2,78 2,44 418,00 10,38
8-UFPI-656 87 127 21 70,31 16,72 8,03 280 2,70 34,33 2,44

9-UFPI-656 74 128 5 63,35 16,25 7,83 230 2,10 38,71 8,22

10-UFPI-656 90 149 20 66,93 16,52 9,02 2,17 2,17 49,38 23,67
1-UFPI-657 78 147 42 80,70 19,82 6,34 2,67 2,67 48,14 30,11
4-UFPI-657 106 126 3 69,40 16,16 9,35 2,00 2,00 69,47 12,70
8-UFPI-657 66 107 82 85,10 20,40 8,07 280 2,60 219,97 205,22
10-UFPI-657 77 128 7 80,17 18,29 7,14 250 250 46,46 18,19
3-UFPI-658 54 87 47 89,82 18,27 9,75 280 2,80 49,97 39,36
4-UFPI1-658 80 119 58 75,32 17,06 9,98 220 2,20 72,13 116,16
1-UFPI-659 64 104 24 88,81 16,37 8,75 3,00 3,00 65,43 39,15
2-UFPI-659 81 128 102 87,96 18,89 9,59 243 2,43 80,64 165,51
3-UFPI-659 81 128 3 70,49 16,58 571 233 2,33 41,33 1,24

1-UFPI-702 96 147 29 80,86 17,50 6,64 290 290 62,52 76,00
2-UFPI-702 68 87 17 78,32 19,00 7,17 220 2,20 59,46 33,61
8-UFPI-702 65 107 35 81,46 19,01 7,55 3,10 2,70 36,05 14,57
10-UFPI-702 83 128 21 81,58 18,00 8,21 290 2,80 38,09 26,57
1-UFPI-661 81 113 14 73,72 14,83 4,65 240 2,40 39,11 11,00
2-UFPI-661 83 128 7 78,71 16,26 8,58 233 217 71,09 9,28

3-UFPI-661 81 128 6 75,49 15,73 7,80 250 2,38 57,72 13,03
4-UFPI-661 128 134 16 81,60 16,81 8,79 260 2,50 48,73 10,22
6-UFPI-661 63 114 8 48,73 10,84 5,46 1,50 1,50 39,17 4,01

8-UFPI-661 66 128 66 80,65 16,15 9,00 240 2,40 57,35 93,52
9-UFPI-661 60 114 30 81,32 18,48 8,30 230 2,20 61,39 50,92
1-UFPI-662 78 135 14 67,46 15,48 6,71 2,50 1,75 23,60 1,18

2-UFPI-662 78 128 45 74,20 16,08 7,93 250 2,50 55,39 180,65
3-UFPI-662 74 113 113 82,62 19,14 8,50 290 2,90 59,65 141,26
4-UFPI1-662 74 113 34 80,19 17,76 7,03 240 2,20 49,09 34,06
5-UFPI-662 74 119 51 74,06 18,71 6,99 260 2,30 4298 36,81
6-UFPI-662 63 104 35 79,76 17,35 7,97 260 2,30 36,12 22,50
7-UFPI-662 81 107 49 83,34 17,96 8,67 290 2,70 47,05 87,03
8-UFPI-662 77 147 55 75,26 18,05 9,26 230 2,20 55,97 61,68

9-UFPI-662 63 96 22 69,48 16,10 716 220 2,10 51,00 80,32
3-UFPI-663 81 96 87 84,21 18,99 861 2,70 2,70 68,23 130,91
5-UFPI-663 69 147 16 76,92 18,26 1196 250 2,50 27,20 1,36
7-UFPI-663 70 94 3 88,47 19,20 9,16 3,00 2,00 69,60 6,35
1-UFPI-664 71 96 3 91,43 15,78 9,47 3,00 3,00 48,67 1,46

2-UFPI-664 74 113 158 89,26 18,27 7,68 3,00 3,00 81,00 244,56
3-UFPI-664 78 119 95 74,42 18,19 9,47 2,00 2,00 74,81 106,51
8-UFPI-664 75 155 2 87,26 20,45 6,11 3,50 3,00 61,75 3,01
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Anexo B. Média das 216 plantas avaliadas. Teresina — PI. 2010.

PLANTA NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP

3-UFPI-665 102 149 18 82,59 17,76 7,80 280 2,70 54,00 9,61

5-UFPI-665 76 96 123 89,65 19,75 7,20 2,70 2,70 72,51 204,86
7-UFPI-665 71 126 103 79,85 18,81 7,81 230 2,20 53,35 130,51
8-UFPI-665 86 127 40 77,88 18,45 7,89 240 2,40 55,05 68,37
9-UFPI-665 71 149 11 76,35 17,06 7,95 260 2,30 49,18 10,31
1-UFPI-666 63 113 28 80,51 18,44 517 230 2,30 33,92 10,83
2-UFPI-666 74 128 9 64,64 19,31 7,44 1,63 1,25 63,56 8,41

3-UFPI-666 69 107 57 87,73 18,25 9,26 2,70 2,60 42,74 36,62
4-UFPI1-666 74 135 8 79,55 17,86 8,03 2,00 2,00 34,00 1,28

6-UFPI-666 77 104 19 75,88 17,88 6,96 250 2,50 48,40 25,53
7-UFPI-666 71 114 60 69,06 16,46 9,12 240 2,40 57,17 113,32
8-UFPI-666 63 104 179 85,13 19,83 914 290 280 74,82 358,40
9-UFPI-666 71 119 69 90,94 20,49 8,16 240 2,40 75,70 131,68
10-UFPI-666 75 119 207 78,72 17,67 6,25 260 2,40 67,30 509,95
6-UFPI-667 77 114 238 87,35 19,70 7,12 3,60 3,60 66,83 588,70
7-UFPI-667 64 107 225 101,27 27,89 9,72 290 2,70 70,26 502,44
6-UFPI-668 66 104 16 84,80 19,48 6,45 290 2,80 37,24 16,83
7-UFPI-668 66 114 8 73,19 18,50 7,60 250 2,50 39,87 10,57
2-UFPI-669 71 119 20 76,41 19,63 8,78 280 2,60 45,66 15,92
4-UFPI-670 63 128 4 73,27 17,95 7,88 2,75 2,75 41,67 3,75

5-UFPI-670 69 113 62 75,03 18,38 8,81 240 2,40 45,07 25,02
6-UFPI-670 81 128 6 73,14 17,28 7,99 250 2,25 39,56 9,73

7-UFPI-670 69 103 7 60,99 16,74 594 2,80 240 16,14 1,56

9-UFPI-670 102 149 21 93,93 20,08 8,37 280 2,80 67,82 42,62
1-UFPI-672 127 140 45 88,52 19,87 7,54 2,60 2,40 58,50 33,67
2-UFPI-672 64 135 116 91,27 19,41 10,02 2,80 2,80 79,97 185,37
3-UFPI-672 71 135 17 77,50 18,23 834 220 2,20 80,60 19,41
4-UFPI-672 66 119 5 75,42 16,83 9,15 220 2,20 59,17 6,57

7-UFPI-672 78 119 160 96,92 19,88 7,61 3,20 3,20 69,96 162,97
8-UFPI-672 81 128 338 99,61 20,60 7,78 3,00 3,00 73,94 724,30
9-UFPI-672 64 104 40 98,73 19,92 10,04 240 2,40 71,16 124,33
10-UFPI-672 71 104 211 81,39 17,59 8,13 280 2,20 67,94 446,00
1-UFPI-673 78 113 102 89,68 18,73 8,19 290 2,80 19,66 76,70
2-UFPI-673 65 104 292 94,48 18,94 10,84 2,80 2,80 77,67 327,80
3-UFPI-673 74 113 196 109,99 19,13 11,60 3,10 2,80 67,23 194,58
4-UFPI-673 139 179 15 87,03 18,90 7,73 2,70 2,70 67,43 32,22
5-UFPI-673 66 130 134 102,22 36,47 11,15 3,10 3,10 74,92 197,67
6-UFPI-673 69 114 46 67,43 16,89 8,31 2,10 2,10 59,20 45,62
7-UFPI-673 83 147 17 96,86 19,81 7,92 280 2,80 47,58 24,55
8-UFPI-673 74 114 90 84,42 18,88 7,05 2,10 2,10 3491 111,23
9-UFPI-673 69 114 20 72,02 17,39 7,59 260 2,40 40,69 28,12
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Anexo B. Média das 216 plantas avaliadas. Teresina — PI. 2010.

PLANTA NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP

10-UFPI-673 69 128 15 77,63 17,56 8,01 250 2,40 49,56 14,12
7-UFPI-674 71 119 223 83,72 19,67 5,88 260 2,60 80,38 500,61
9-UFPI-674 82 135 250 81,55 18,88 8,88 2,70 2,70 63,58 335,48
3-UFPI-675 69 119 10 73,66 17,51 7,61 2,67 2,33 28,18 6,82

4-UFPI-675 123 149 2 48,11 16,04 7,39 1,80 1,40 26,25 1,53

5-UFPI-675 56 74 143 80,02 19,98 8,21 290 2,80 58,37 142,32
7-UFPI-675 74 104 20 66,94 17,07 7,29 240 2,40 53,79 10,51
2-UFPI-676 74 135 6 76,90 18,27 7,66 2,33 2,00 70,25 2,81

3-UFPI-676 66 128 26 80,71 17,24 7,76 260 2,40 50,80 15,31
6-UFPI-676 69 128 90 83,01 18,31 7,45 240 2,10 67,13 24,71
7-UFPI-676 78 158 130 109,90 22,10 7,50 3,00 3,00 79,88 194,30
8-UFPI-676 71 147 512 103,59 21,79 7,49 3,10 3,00 80,29 818,95
6-UFPI-677 84 156 30 74,87 17,33 7,58 2,20 2,00 65,89 32,00
7-UFPI-677 63 98 15 68,56 16,32 71,96 2,70 2,70 58,47 23,30
1-UFPI-678 78 128 21 67,71 18,45 7,74 2,00 2,00 51,43 13,65
2-UFPI-678 66 123 2 61,27 16,11 6,89 1,50 1,50 33,33 1,00

4-UFPI-678 83 128 14 83,12 18,99 5,88 250 2,50 45,44 10,89
5-UFPI-678 66 128 5 78,11 17,83 5,53 280 2,60 43,55 6,70

6-UFPI-678 83 119 9 84,38 17,55 7,70 280 2,40 59,95 28,82
7-UFPI-678 65 147 17 76,47 18,28 7,21 280 2,80 50,20 34,60
7-UFPI-679 75 114 24 84,65 17,46 8,68 3,30 3,30 40,77 40,19
9-UFPI-679 74 104 5 68,76 18,09 5,16 2,00 2,00 37,00 2,30

2-UFPI-680 69 128 10 66,68 15,44 6,68 2,25 1,75 41,60 2,08

3-UFPI-680 71 128 55 72,20 16,98 8,17 220 2,20 6541 91,93
4-UFPI1-680 78 128 52 83,87 19,35 8,98 250 2,30 55,98 38,02
6-UFPI-680 71 114 39 84,10 16,00 7,39 2,00 2,00 60,84 74,07
2-UFPI-681 66 119 243 89,79 18,80 9,13 280 2,80 67,50 312,48
4-UFPI-681 99 134 23 70,49 17,12 6,90 280 2,80 63,94 35,56
6-UFPI-681 65 135 5 86,41 16,83 7,33 2,70 2,60 50,87 27,00
7-UFPI-681 63 98 23 75,45 18,04 4,62 260 2,50 30,20 10,00
8-UFPI-681 83 147 28 77,72 16,26 6,86 3,20 3,10 49,47 34,35
9-UFPI-681 71 147 14 90,64 17,25 6,11 2,70 2,70 39,40 12,46
5-UFPI-681 74 128 22 78,73 19,49 7,14 2,80 2,80 61,45 18,84
1-UFPI-682 78 128 131 84,22 26,57 9,01 250 2,50 63,24 136,29
6-UFPI-682 83 156 32 82,30 16,60 9,04 240 243 84,72 48,40
7-UFPI-682 81 147 17 86,40 18,24 9,53 230 2,30 17,39 26,90
3-UFPI-701 51 85 3 50,23 16,21 5,52 1,25 1,25 57,50 4,38

1-UFPI-684 70 113 33 75,24 16,99 6,38 260 2,35 42,88 8,95

2-UFPI-684 69 107 188 79,51 17,69 7,73 240 2,40 61,77 84,00
3-UFPI-684 66 107 92 80,66 19,66 9,16 1,70 1,70 55,07 43,74
4-UFPI-684 66 104 116 79,07 17,98 9,46 2,00 1,80 72,75 105,01

continua...



67

Anexo B. Média das 216 plantas avaliadas. Teresina — PI. 2010.

PLANTA NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP

6-UFPI-684 33 119 51 76,93 19,77 8,87 1,90 1,90 66,00 89,25
7-UFPI1-684 84 127 18 72,13 19,29 649 220 2,00 42,80 9,35
9-UFPI-684 69 128 8 80,20 16,91 843 2,63 2,00 52,31 6,80
10-UFPI-684 69 128 4 57,25 15,55 6,21 2,00 1,50 28,67 0,86
1-UFPI-685 91 140 56 73,43 17,77 947 2,60 2,20 56,88 42,05
6-UFPI-685 104 114 6 81,21 18,93 450 230 2,30 37,20 8,89
8-UFPI-685 83 128 19 87,42 19,69 749 320 2,90 50,81 36,59
1-UFPI-686 83 127 44 85,15 17,21 791 3,00 3,00 50,48 34,82

2-UFPI-686 77 98 45 83,64 18,93 7,51 2,70 2,70 72,91 119,43
5-UFPI-686 55 104 5 64,19 19,22 491 2,00 2,00 51,50 4,61
9-UFPI-686 69 96 54 84,34 19,59 9,06 2,70 2,50 59,08 86,15

4-UFPI-687 71 128 4 76,32 19,02 5,67 250 2,50 24,43 3,27

5-UFPI-687 66 104 54 82,27 18,52 8,45 3,10 3,00 45,44 42,57
6-UFPI-687 69 114 6 71,84 15,88 8,37 2,67 2,67 34,69 6,03

8-UFPI-687 103 179 13 84,93 14,13 834 2,80 280 56,00 13,23
9-UFPI-687 87 135 36 81,31 18,45 8,89 2,70 2,50 52,91 39,46
10-UFPI-687 90 127 123 90,53 19,33 8,29 3,30 3,20 63,78 152,83
1-UFPI-705 58 135 22 87,93 17,93 8,99 2,70 2,70 68,90 58,94

2-UFPI-705 56 96 22 83,56 18,36 850 290 280 64,64 50,55
5-UFPI-705 71 135 29 75,62 16,38 764 220 2,00 57,45 32,26
6-UFPI-705 57 96 21 70,37 17,11 737 2,30 2,30 53,27 18,63
9-UFPI-705 52 96 8 68,75 16,98 7,04 2,00 1,88 55,88 8,24
2-UFPI-689 71 104 31 76,37 17,68 9,24 1,80 1,80 60,21 40,62
3-UFPI-689 95 96 49 76,36 16,83 718 230 2,30 63,33 59,04

4-UFPI1-689 64 128 28 77,81 16,99 5,87 244 2,44 52,50 40,75
5-UFPI-689 64 104 194 81,18 17,81 754 2,80 2,80 68,30 285,55
9-UFPI-689 71 126 23 88,79 18,46 9,60 2,67 2,67 57,62 33,88
1-UFPI-690 87 127 52 76,90 18,24 8,88 230 2,20 50,45 32,86
2-UFPI-690 66 128 8 73,09 18,71 5,72 2,00 2,00 31,00 3,88

4-UFPI-690 66 107 176 85,82 17,59 8,06 290 2,90 60,48 162,29
9-UFPI-690 81 128 12 78,46 18,85 7,56 240 2,40 37,60 10,91
1-UFPI-691 63 104 74 88,04 16,38 9,68 3,10 3,10 57,49 63,27
2-UFPI-691 63 119 84 79,60 15,99 8,41 240 2,40 60,90 72,51
9-UFPI-691 66 128 9 78,42 18,13 8,45 2,22 2,22 35,20 7,82

10-UFPI-691 66 104 10 84,83 18,76 9,00 2,70 2,30 43,45 13,06
1-UFPI-692 66 119 1 71,41 16,25 7,95 2,50 1,75 37,00 3,15

2-UFPI-692 74 119 16 77,00 17,17 7,60 260 2,50 49,75 32,42
6-UFPI-692 71 114 40 73,11 17,38 8,60 290 2,80 4430 41,57
8-UFPI-692 71 128 20 87,63 19,15 7,09 3,00 2,75 46,80 14,29
9-UFPI-692 106 169 5 81,70 16,74 9,18 260 2,60 49,60 5,92

3-UFPI-693 66 113 94 72,00 15,72 8,21 2,00 2,00 72,51 126,36
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Anexo B. Média das 216 plantas avaliadas. Teresina — PI. 2010.

PLANTA NDF NDM NVP CMV LARGV ESPSS NLV NSV P100G PRODP

4-UFPI1-693 78 120 9 83,12 20,00 9,62 2,00 2,00 60,19 16,64
5-UFPI-693 80 119 120 72,55 17,80 886 220 2,10 43,72 46,74
7-UFPI-693 69 128 7 75,88 16,79 8,10 250 250 38,50 11,47
10-UFPI-693 83 128 5 72,97 16,31 775 260 2,60 48,67 4,99

1-UFPI-694 66 123 7 76,62 18,35 9,95 333 3,33 60,73 36,60
7-UFPI1-694 33 96 12 78,74 16,53 883 310 290 48,91 52,27
8-UFPI-694 85 130 20 67,20 16,31 6,63 220 2,22 3505 10,85
9-UFPI-694 89 168 7 67,01 17,30 784 250 2,50 36,35 10,09
10-UFPI-694 85 147 20 91,72 18,95 7,73 3,30 3,10 40,88 15,42
1-UFPI-695 70 119 7 66,13 17,85 560 2,00 1,80 36,88 5,93

2-UFPI-695 69 119 34 76,70 19,08 729 2,00 2,00 53,04 32,65
3-UFPI-695 78 119 122 84,99 19,16 8,08 220 2,10 85,99 164,66
4-UFPI1-695 66 119 79 80,87 18,39 6,96 2,40 240 4450 32,69
6-UFPI-695 63 128 11 70,73 16,43 7,82 1,90 1,90 40,17 8,07

7-UFPI-695 74 119 20 93,34 19,16 6,73 2,70 2,30 56,02 30,75
9-UFPI-695 69 114 8 69,70 16,46 9,06 3,00 2,75 34,60 4,92

4-UFPI1-696 64 104 113 86,96 18,42 571 2,80 2,80 75,30 209,74
9-UFPI-696 77 128 21 73,65 18,08 9,73 240 2,20 59,44 29,95
10-UFPI-696 87 147 281 82,94 19,49 760 3,00 2,70 53,83 85,55
2-UFPI-697 63 104 34 82,36 18,46 754 2,80 2,70 4541 26,55
3-UFPI-697 72 126 7 73,45 17,32 880 250 2,50 45,88 6,29

1-UFPI-698 65 104 18 81,81 17,37 723 260 250 40,88 24,25
2-UFPI-698 74 128 15 61,26 16,39 7,88 1,50 1,50 48,21 7,02

3-UFPI-698 75 158 26 86,39 20,21 9,45 2,67 2,67 58,60 34,00
5-UFPI-698 82 158 17 89,75 18,49 7,73 2,70 2,40 56,71 45,65

Média 74,19 121,49 54,41 79,45 18,10 8,23 2,57 2,46 56,19 76,32
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia euclidiana média, Teresina-Pl,

2010.

Subamostra UFPI-651 UFPI-652 UFPI-653 UFPI-654 UFPI-655 UFPI-656 UFPI-657 UFPI-658 UFPI-659 UFPI-702 UFPI-661 UFPI-662 UFPI-663

UFPI-650
UFPI-651
UFPI-652
UFPI-653
UFPI-654
UFPI-655
UFPI-656
UFPI-657
UFPI-658
UFPI-659
UFPI-702
UFPI-661
UFPI-662

23,50

57,42
45,03

22,44
8,81
38,52

11,98 50,59
14,84 38,14
54,70 9,56
16,97 31,51

48,04

51,28
40,65
17,91
34,22
48,72
17,66

37,89
30,31
25,02
23,10
36,23
21,03
13,74

31,35
18,53
28,94
11,65
28,02
21,14
24,93
15,88

34,69
23,21
23,48
15,77
31,86
16,94
20,20
11,75
7,01

46,07
33,07
12,81
26,52
42,97
6,35
17,87
17,94
16,77
12,22

49,66
36,78
8,89
30,22
46,47
5,20
15,56
18,83
20,56
15,52
4,77

34,03
21,78
24,66
14,40
30,65
17,65
24,33
16,66
7,68

5,60

12,81
16,52

42,27
28,64
17,28
22,27
38,90
10,13
18,05
15,52
12,06
8,27
514
9,01
9,64
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia euclidiana média, Teresina-PI,

2010.

Subamostra UFPI-664 UFPI-665 UFPI-666 UFPI-667 UFPI-668 UFPI-669 UFPI-670 UFPI-672 UFPI-673 UFPI-674 UFPI-675 UFPI-676 UFPI-677

UFPI-650
UFPI-651
UFPI-652
UFPI-653
UFPI-654
UFPI-655
UFPI-656
UFPI-657
UFPI-658
UFPI-659
UFPI-702
UFPI-661
UFPI-662

26,78
15,30
32,54
7,88
22,81
26,32
27,09
15,70
8,26
9,53
21,21
24,52
10,53

28,95
18,21
29,79
10,58
25,12
24,20
26,48
15,90
10,07
8,51

18,85
22,00
8,02

13,29
14,50
45,03
10,07
12,27
38,04
40,33
27,72
18,97
22,31
33,46
37,10
21,03

127,65
145,27
184,74
148,47
132,31
177,96
177,73
164,34
158,49
162,27
173,52
177,12
161,15

55,16
41,11
10,43
35,32
52,11
6,47
22,12
26,70
25,12
21,73
10,40
9,59
21,84

53,24
39,06
8,02
33,14
49,81
5,16
18,66
23,39
23,31
19,06
7,67
5,64
19,56

53,30
39,38
7,18
33,34
49,80
6,28
19,38
23,75
24,02
19,37
7,77
5,22
19,54

17,89
35,59
74,12
37,66
21,71
67,67
67,24
53,93
47,94
51,32
62,85
66,33
50,56

22,26
8,60
41,71
7,45
14,75
35,89
37,39
26,23
17,63
20,01
30,40
33,80
18,84

92,52
108,14
149,01
112,01
95,40
142,52
141,70
128,60
122,66
126,37
137,78
141,24
125,23

44,26
29,20
18,09
23,45
39,64
11,76
21,59
20,32
15,34
12,71
7,83
10,02
10,92

27,66
39,22
79,80
43,12
27,11
73,89
72,87
60,21
54,18
57,34
68,83
72,14
56,54

49,39
36,73
9,46
30,14
46,32
6,62
12,84
17,08
20,45
15,11
7,00
4,03
16,94
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijao-fava com base na distancia euclidiana média, Teresina-Pl,

2010.

Subamostra UFPI-678  UFPI-679  UFPI-680 UFPI-681 UFPI-682 UFPI-701 UFPI-684 UFPI-685 UFPI-686 UFPI-687 UFPI-705 UFPI-689 UFPI-690
UFPI-650 54,37 52,65 40,48 35,77 34,11 60,54 41,38 48,93 37,71 43,54 47,85 25,88 38,90
UFPI-651 41,49 39,05 27,55 22,67 22,05 47,18 23,82 35,86 25,39 29,94 34,97 13,73 22,38
UFPI-652 4,21 10,56 17,87 23,15 26,67 19,74 22,81 11,21 21,84 15,75 13,65 33,59 23,35
UFPI-653 35,08 32,97 20,75 15,90 15,85 41,57 19,43 29,54 18,41 23,67 28,61 5,60 17,32
UFPI-654 51,48 49,57 37,08 31,86 29,84 57,77 35,73 45,31 34,85 39,66 45,28 21,69 33,43
UFPI-655 6,03 4,94 11,89 17,71 22,79 15,83 17,11 9,86 13,85 11,91 5,93 26,56 17,92
UFPI-656 18,07 21,22 17,80 22,37 24,71 24,20 22,02 18,06 19,97 19,65 15,90 28,91 23,94
UFPI-657 23,48 24,62 14,02 15,29 16,44 31,34 19,22 19,59 14,12 17,60 18,20 17,95 19,21
UFPI-658 25,45 22,94 11,94 10,22 14,13 30,82 12,71 21,06 7,51 16,14 17,73 6,92 12,07
UFPI-659 20,36 19,43 6,36 5,49 10,00 29,09 11,22 15,83 5,55 10,72 14,16 10,54 9,81
UFPI-702 9,28 7,68 7,25 12,44 17,42 20,95 13,01 6,26 9,74 6,56 7,59 21,67 12,69
UFPI-661 5,95 7,26 9,93 15,54 19,87 19,33 15,30 5,40 13,48 8,68 8,24 25,22 15,61
UFPI-662 21,13 19,27 7,70 5,16 10,20 29,70 10,94 16,32 7,02 10,65 15,99 9,98 8,03

Continua...



Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia

euclidiana média, Teresina-PI, 2010.

Subamostra UFPI-691 UFPI-692 UFPI-693 UFPI-694 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698
UFPI-650 43,86 52,79 42,97 51,73 43,93 27,93 53,04 50,12
UFPI-651 28,16 39,71 27,90 39,40 29,28 14,33 38,64 37,77
UFPI-652 17,89 5,80 17,48 6,69 16,00 53,00 9,30 7,87
UFPI-653 22,78 33,37 22,06 32,80 23,29 20,14 32,84 31,19
UFPI-654 39,66 49,68 38,45 49,08 39,97 16,81 49,62 47,31
UFPI-655 11,25 6,44 12,14 6,02 9,80 47,71 5,00 7,69
UFPI-656 20,09 18,29 18,45 18,72 18,55 47,01 19,08 16,72
UFPI-657 18,82 22,56 16,69 22,24 17,47 37,25 23,60 19,74
UFPI-658 13,49 24,08 13,79 23,56 14,20 29,90 22,79 22,23
UFPI-659 10,67 18,87 9,62 18,21 10,06 32,76 18,92 16,37
UFPI-702 7,46 7,70 7,39 7,97 5,50 42,44 7,82 7,44
UFPI-661 10,50 4,74 9,48 5,79 8,18 45,28 6,52 5,39
UFPI-662 11,02 19,48 9,91 18,74 10,39 31,86 19,45 17,55
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia euclidiana média, Teresina-PI,

2010.

Subamostra  UFPI-664 UFPI-665 UFPI-666 UFPI-667 UFPI-668 UFPI-669 UFPI-670 UFPI-672 UFPI-673 UFPI-674 UFPI-675 UFPI-676 UFPI-677
UFPI-663 16,99 15,52 29,67 169,76 14,01 11,57 12,26 58,95 26,48 133,89 7,74 64,83 9,73
UFPI-664 5,30 14,77 153,84 30,74 28,01 28,18 42,55 11,30 117,48 19,68 48,11 24,05
UFPI-665 16,59 155,87 28,71 25,73 25,44 44,72 12,81 119,53 17,19 50,24 21,89
UFPI-666 140,23 42,43 40,45 40,50 29,84 12,22 104,53 31,21 37,11 36,94
UFPI-667 182,28 180,61 180,54 111,45 146,18 40,94 170,92 109,01 176,87
UFPI-668 5,05 6,69 72,11 39,57 146,79 14,44 78,03 11,45
UFPI-669 2,81 69,93 36,84 144,71 11,88 75,48 7,35
UFPI-670 69,87 36,71 144,58 11,70 75,36 7,63
UFPI-672 35,23 75,22 60,40 12,75 65,98
UFPI-673 109,03 27,23 39,16 33,70
UFPI-674 134,63 70,73 140,87
UFPI-675 65,80 11,65
UFPI-676 71,60
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia euclidiana média, Teresina-PI,

2010.

Subamostra UFPI-678 UFPI-679 UFPI-680 UFPI-681 UFPI-682 UFPI-701

UFPI-684 UFPI-685 UFPI-686 UFPI-687 UFPI-705 UFPI-689 UFPI-690

UFPI-663
UFPI-664
UFPI-665
UFPI-666
UFPI-667
UFPI-668
UFPI-669
UFPI-670
UFPI-672
UFPI-673
UFPI-674
UFPI-675
UFPI-676

13,78
29,49
26,82
41,78
181,71
7,40
4,35
3,70
71,12
38,55
145,97
14,46
76,82

11,75
28,39
26,10
39,94
179,79
3,77
4,73
5,49
69,60
37,19
144,29
11,66
75,69

4,92
15,03
12,77
27,76
167,88
16,59
13,33
13,43
56,93
24,41
131,78

8,26
62,50

9,53
10,47
7,40
23,02
162,77
21,87
18,75
18,51
51,73
18,69
126,44
11,43
56,93

14,97
10,30
6,52
22,15
160,18
26,95
23,32
22,74
49,12
16,20
123,49
16,43
53,63

22,72
37,55
36,68
48,26
186,62
14,73
16,82
18,75
77,56
47,03
151,44
22,52
83,90

9,83
15,67
14,76
28,44
167,61
19,61
16,63
17,13
56,68
22,53
130,68

9,18
60,94

10,09
23,88
20,78
36,50
176,03
12,69
8,90
7,35
65,21
32,25
139,98
10,16
70,79

5,52
13,59
12,97
25,24
165,16
18,21
16,38
17,12
54,63
23,61
129,52
10,17
61,03

7,26
18,26
15,01
30,83
170,54
15,44
11,74
10,90
59,62
26,25
134,28

7,95
64,81

8,11
23,31
22,22
35,43
175,24

9,99

8,57
10,52
64,84
33,32
139,69
12,24
70,88

17,38
4,06
6,98

13,26

152,90

30,78

28,47

28,72

41,93
11,35

116,68

19,22

47,85

9,93
13,62
11,33
25,90
165,19
20,76
17,72
17,55
54,25
19,82
128,40

8,80
58,73
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na

distancia euclidiana média, Teresina-PI, 2010.

Subamostra UFPI-691 UFPI-692 UFPI-693 UFPI-694 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698
UFPI-663 4,96 12,32 5,68 12,35 4,36 38,41 11,26 11,17
UFPI-664 18,28 27,79 16,96 27,28 18,29 24,29 27,87 25,20
UFPI-665 16,97 24,95 14,79 24,38 16,26 26,32 25,85 22,35
UFPI-666 30,95 40,18 30,06 39,18 31,01 23,18 40,24 37,69
UFPI-667 170,91 180,09 170,06 178,90 171,18 141,53 180,38 177,36
UFPI-668 13,60 8,20 15,64 8,79 13,21 50,92 4,15 11,20
UFPI-669 11,21 4,41 12,05 572 10,05 47,91 1,86 7,19
UFPI-670 12,12 2,73 12,10 4,76 10,46 47,87 4,38 6,33
UFPI-672 60,09 69,41 58,96 68,47 60,27 33,92 69,77 66,65
UFPI-673 26,67 36,58 25,28 36,19 26,97 14,94 36,77 34,17
UFPI-674 134,67 144,24 133,55 143,24 134,95 102,76 144,54 141,49
UFPI-675 7,51 12,89 5,75 13,38 6,09 38,04 11,93 13,08
UFPI-676 65,25 75,00 63,99 74,19 65,55 33,32 75,37 72,15
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia euclidiana média, Teresina-PI,

2010.

Subamostra UFPI-678 UFPI-679 UFPI-680 UFPI-681

UFPI-682 UFPI-701 UFPI-684 UFPI-685 UFPI-686 UFPI-687 UFPI-705 UFPI-689 UFPI-690

UFPI-677
UFPI-678
UFPI-679
UFPI-680
UFPI-681
UFPI-682
UFPI-701
UFPI1-684
UFPI-685
UFPI-686
UFPI-687
UFPI-705
UFPI-689

7,12

10,03
7,11

9,64 15,45 19,55
14,60 19,98 24,04
14,34 19,55 24,64
6,20 11,46

6,19

19,19
18,34
16,13
24,98
30,78
36,26

14,96
19,36
18,03
8,92
9,39
13,40
26,63

8,23
9,07
9,95
10,71
14,75
18,10
23,97
15,65

13,65
18,36
15,87
6,71

9,06

14,67
24,70
11,03
14,66

9,75
12,70
13,02

5,59

8,24
12,03
26,33
10,59

7,06
11,04

7,39
10,39
9,44
10,14
15,95
21,25
16,36
14,51
12,69
11,05
12,35

25,04
30,26
28,35
15,84
11,66
12,76
36,90
15,85
24,84
13,29
19,28
23,65

16,00
19,91
18,59
8,18
6,07
9,77
29,58
5,28
14,56
10,81
8,53
16,42
13,91
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia

euclidiana média, Teresina-PI, 2010.

Subamostra  UFPI-691 UFPI-692 UFPI-693  UFPI-694 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698

UFPI-677 10,84 6,83 9,70 6,98 8,49 44,78 8,01 5,65
UFPI-678 14,13 2,65 14,14 3,44 12,33 49,97 5,69 5,50
UFPI-679 12,15 7,04 13,46 7,89 11,26 48,82 4,39 10,03
UFPI-680 6,62 13,07 4,47 12,54 4,48 36,32 13,41 10,77
UFPI-681 10,24 18,13 8,12 17,57 9,27 31,11 18,85 15,60
UFPI-682 15,60 22,03 12,81 21,56 14,52 28,23 23,71 19,09
UFPI-701 22,49 20,15 24,26 20,26 22,36 56,98 15,95 22,28
UFPI1-684 6,94 17,88 6,34 18,07 7,80 31,80 16,34 16,61
UFPI-685 11,77 6,76 9,68 8,48 9,40 43,78 10,04 7,20
UFPI-686 8,60 17,15 8,98 16,71 8,46 35,98 15,94 15,68
UFPI-687 7,91 10,48 5,15 10,58 5,47 37,97 12,29 8,68
UFPI-705 8,85 10,56 10,91 9,93 8,44 44,75 7,71 10,00
UFPI-689 18,51 28,63 17,56 28,08 18,73 24,25 28,20 26,41
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Anexo C. Medidas de dissimilaridade entre 48 subamostras do feijdo-fava com base na distancia

euclidiana média, Teresina-PI, 2010.

Subamostra  UFPI-691 UFPI-692 UFPI-693 UFPI-694 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698
UFPI-690 8,48 17,98 6,53 18,05 8,36 30,49 17,71 16,47
UFPI-691 12,76 5,05 12,82 3,34 37,59 10,63 11,89
UFPI-692 12,43 3,02 10,82 48,07 5,90 4,18
UFPI-693 12,71 3,08 36,08 12,16 11,09
UFPI-694 10,78 47,99 6,83 3,51
UFPI-695 38,19 9,94 9,61
UFPI-696 47,81 45,83
UFPI-697 8,31
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijdo-fava estimados por meio da distancia modificada de

Rogers, Teresina-Pl, 2011.

Subamostra UFPI-651  UFPI-653 UFPI-654 UFPI-655 UFPI-656 UFPI-657 UFPI-658 UFPI-659 UFPI-661 UFPI-662 UFPI-663 UFPI-664 UFPI-665
UEPI-650 0,41 0,78 0,24 0,47 0,33 0,24 0,24 0,24 0,78 0,47 0,33 0,53 0,41
UFPI-651 0,67 0,58 0,24 0,62 0,58 0,58 0,47 0,67 0,24 0,62 0,33 0,00
UFPI-653 0,85 0,62 0,71 0,85 0,85 0,62 0,00 0,62 0,71 0,41 0,67
UEPI-654 0,58 0,24 0,00 0,00 0,33 0,85 0,58 0,24 0,62 0,58
UEPI-655 0,62 0,58 0,58 0,53 0,62 0,00 0,62 0,24 0,24
UFPI-656 0,24 0,24 0,24 0,71 0,62 0,00 0,58 0,62
UFPI-657 0,00 0,33 0,85 0,58 0,24 0,62 0,58
UEPI-658 0,33 0,85 0,58 0,24 0,62 0,58
UFEPI-659 0,62 0,53 0,24 0,47 0,47
UFPI-661 0,62 0,71 0,41 0,67
UFPI-662 0,62 0,24 0,24
UFPI-663 0,58 0,62
UFPI-664 0,33
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijdo-fava estimados por meio da distancia modificada de

Rogers, Teresina-Pl, 2011.

Subamostra UFPI-666

UFPI-667 UFPI-668 UFPI-669

UFPI-670 UFPI-673 UFPI-674 UFPI-675 UFPI-676 UFPI-677

UFPI-678 UFPI-680 UFPI-681

UFPI-650
UFPI-651
UFPI-653
UFPI-654
UFPI-655
UFPI-656
UFPI-657
UFPI-658
UFPI-659
UFPI-661
UFPI-662
UFPI-663
UFPI-664

0,53
0,33
0,41
0,62
0,24
0,58
0,62
0,62
0,47
0,41
0,24
0,58
0,00

0,47
0,24
0,47
0,62
0,33
0,58
0,62
0,62
0,41
0,47
0,33
0,58
0,24

0,33
0,62
0,71
0,24
0,62
0,00
0,24
0,24
0,24
0,71
0,62
0,00
0,58

0,47
0,24
0,47
0,62
0,33
0,58
0,62
0,62
0,41
0,47
0,33
0,58
0,24

0,24
0,58
0,85
0,00
0,58
0,24
0,00
0,00
0,33
0,85
0,58
0,24
0,62

0,75
0,62
0,24
0,85
0,67
0,71
0,85
0,85
0,58
0,24
0,67
0,71
0,47

0,41
0,00
0,67
0,58
0,24
0,62
0,58
0,58
0,47
0,67
0,24
0,62
0,33

0,47
0,24
0,62
0,58
0,00
0,62
0,58
0,58
0,53
0,62
0,00
0,62
0,24

0,33
0,62
0,71
0,24
0,62
0,00
0,24
0,24
0,24
0,71
0,62
0,00
0,58

0,41
0,00
0,67
0,58
0,24
0,62
0,58
0,58
0,47
0,67
0,24
0,62
0,33

0,47
0,24
0,62
0,58
0,00
0,62
0,58
0,58
0,53
0,62
0,00
0,62
0,24

0,53
0,33
0,41
0,62
0,24
0,58
0,62
0,62
0,47
0,41
0,24
0,58
0,00

0,24
0,58
0,85
0,00
0,58
0,24
0,00
0,00
0,33
0,85
0,58
0,24
0,62
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijdo-fava estimados por meio da distancia modificada de

Rogers, Teresina-Pl, 2011.

Subamostra  UFPI-683 UFPI-684  UFPI-685 UFPI-686 UFPI-689 UFPI-692 UFPI-693 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698 UFPI-699 UFPI-701

UFPI-650 0,53 0,47 0,47 0,53 053 0,33 0,47 0,47 053 0,47 033 033 0,62
UFPI-651 0,33 0,24 0,24 0,33 0,33 0,62 0,24 0,24 0,33 0,24 0,62 0,62 0,75
UFPI-653 0,41 0,62 0,47 0,41 0,41 0,71 0,62 0,62 0,41 0,62 0,71 0,71 0,47
UFPI-654 0,62 0,58 0,62 0,62 0,62 0,24 0,58 0,58 0,62 0,58 0,24 0,24 0,67
UFPI-655 0,24 0,00 0,33 0,24 0,24 0,62 0,00 0,00 0,24 0,00 0,62 0,62 0,78
UFPI-656 0,58 0,62 0,58 0,58 0,58 0,00 0,62 0,62 0,58 0,62 0,00 0,00 0,47
UFPI-657 0,62 0,58 0,62 0,62 0,62 0,24 0,58 0,58 0,62 0,58 0,24 0,24 0,67
UFPI-658 0,62 0,58 0,62 0,62 0,62 0,24 0,58 0,58 0,62 0,58 0,24 0,24 0,67
UFPI-659 0,47 0,53 0,41 0,47 0,47 0,24 0,53 0,53 0,47 0,53 0,24 0,24 0,41
UFPI-661 0,41 0,62 0,47 0,41 0,41 0,71 0,62 0,62 0,41 0,62 0,71 0,71 0,47
UFPI-662 0,24 0,00 0,33 0,24 0,24 0,62 0,00 0,00 0,24 0,00 0,62 0,62 0,78
UFPI-663 0,58 0,62 0,58 0,58 0,58 0,00 0,62 0,62 0,58 0,62 0,00 0,00 0,47
UFPI-664 0,00 0,24 0,24 0,00 0,00 0,58 0,24 0,24 0,00 0,24 0,58 0,58 0,62
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijao-fava estimados por meio

da distancia modificada de Rogers, Teresina-PI, 2011.

Subamostra _ UFPI-702  UFPI-703  UFPI-706  UFPI-708  UFPI-714  UFPI-716  UFPI-719  UFPI-720
UEPLE50 0,62 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0.24 024
UFPLESL 0,75 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UEPILG53 0,47 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85
URPL654 0,67 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
UEPL65S 0,78 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-656 0.47 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24
UEPL6S7 0,67 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
UFPLESS 0,67 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
UEPL650 0,41 0,33 0,33 0,33 0,33 0,33 0,33 0,33
UEPLE6L 0,47 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85
UEPLE62 0,78 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-663 0.47 0.24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24
UEPL664 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijdo-fava estimados por meio da distancia modificada de

Rogers, Teresina-Pl, 2011.

Subamostra UFPI-666 UFPI-667 UFPI-668 UFPI-669 UFPI-670 UFPI-673 UFPI-674 UFPI-675 UFPI-676 UFPI-677 UFPI-678 UFPI-680 UFPI-681
UFPI-665 33 0,24 0,62 0,24 0,58 0,62 0,00 0,24 0,62 0,00 0,24 0,33 0,58
UFPI-666 0,24 0,58 0,24 0,62 0,47 0,33 0,24 0,58 0,33 0,24 0,00 0,62
UFPI-667 0,58 0,00 0,62 0,41 0,24 0,33 0,58 0,24 0,33 0,24 0,62
UFPI-668 0,58 0,24 0,71 0,62 0,62 0,00 0,62 0,62 0,58 0,24
UFPI-669 0,62 0,41 0,24 0,33 0,58 0,24 0,33 0,24 0,62
UFPI-670 0,85 0,58 0,58 0,24 0,58 0,58 0,62 0,00
UFPI-673 0,62 0,67 0,71 0,62 0,67 0,47 0,85
UFPI-674 0,24 0,62 0,00 0,24 0,33 0,58
UFPI-675 0,62 0,24 0,00 0,24 0,58
UFPI-676 0,62 0,62 0,58 0,24
UFPI-677 0,24 0,33 0,58
UFPI-678 0,24 0,58
UFPI-680 0,62
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijado-fava estimados por meio da distancia modificada

de Rogers, Teresina-Pl, 2011.

Subamostra UFPI-683 UFPI-684 UFPI-685 UFPI-686 UFPI-689 UFPI-692 UFPI-693 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698 UFPI-699 UFPI-701
UFPI-665

075 033 024 024 033 033 062 024 024 033 024 062 062
UFPI666 562 000 024 024 000 000 058 024 024 000 024 058 058
UFPI-667 058 024 033 000 024 024 058 033 033 024 033 058 058
UFPI-668 047 058 062 058 058 058 000 062 062 058 062 000 000
UFPI-669 958 024 033 000 024 024 058 033 033 024 033 058 0,58
UFPI6T0 067 062 058 062 062 062 024 05 058 062 058 024 024
UFPI673 941 047 o067 041 047 047 071 067 067 047 067 071 071
UFPI-674 975 033 024 024 033 033 062 024 024 033 024 062 062
UFPI675 978 024 000 033 024 024 062 000 000 024 000 062 062
UFPI676 647 058 062 058 058 058 000 062 062 058 062 000 000
UFPIBT7 075 033 024 024 033 033 062 024 024 033 024 062 062
UFPI-678 = 978 024 000 033 024 024 062 000 000 024 000 062 062
UFPI-680 962 000 024 024 000 000 058 024 024 000 024 058 0,58
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijdo-fava

estimados por meio da distancia modificada de Rogers, Teresina-PlI,

2011.
Subamostra UFPI-702 UFPI-703 UFPI-706 UFPI-708 UFPI-714 UFPI-716 UFPI-719 UFPI-720
UFPI-665 0,75 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-666 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62
UFPI-667 0,58 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62
UFPI-668 0,47 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24
UFPI-669 0,58 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62
UFPI-670 0,67 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
UFPI-673 0,41 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85 0,85
UFPI-674 0,75 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-675 0,78 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-676 0,47 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24
UFPI-677 0,75 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-678 0,78 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58 0,58
UFPI-680 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62 0,62
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijado-fava estimados por meio da distancia modificada

de Rogers, Teresina-Pl, 2011.

Subamostra UFPI-683 UFPI-684 UFPI-685 UFPI-686 UFPI-689 UFPI-692 UFPI-693 UFPI-695 UFPI-696 UFPI-697 UFPI-698 UFPI-699 UFPI-701

UFPI-681

UFPI-683

UFPI-684

UFPI-685

UFPI-686

UFPI-689

UFPI-692

UFPI-693

UFPI-695

UFPI-696

UFPI-697

UFPI-698

UFPI-699

0,67

0,62

0,62

0,58
0,78

0,24

0,62
0,58
0,24

0,33

0,62
0,62
0,00
0,24

0,24

0,62
0,62
0,00
0,24
0,24

0,00

0,24
0,47
0,58
0,62
0,58
0,58

0,58

0,58
0,78
0,24
0,00
0,33
0,24
0,24

0,62

0,58
0,78
0,24
0,00
0,33
0,24
0,24
0,62

0,00

0,62
0,62
0,00
0,24
0,24
0,00
0,00
0,58
0,24

0,24

0,58
0,78
0,24
0,00
0,33
0,24
0,24
0,62
0,00
0,00

0,24

0,24
0,47
0,58
0,62
0,58
0,58
0,58
0,00
0,62
0,62
0,58

0,62

0,24
0,47
0,58
0,62
0,58
0,58
0,58
0,00
0,62
0,62
0,58
0,62

0,00
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijdo-fava

estimados por meio da distancia modificada de Rogers, Teresina-PlI,

2011.

Subamostra UFPI-702 UFPI-703 UFPI-706 UFPI-708 UFPI-714 UFPI-716 UFPI-719 UFPI-720

UFPI-681

UFPI-683

UFPI-684

UFPI-685

UFPI-686

UFPI-689

UFPI-692

UFPI-693

UFPI-695

UFPI-696

UFPI-697

UFPI-698

UFPI-699

0,67
0,00
0,62
0,78
0,58
0,62
0,62
0,47
0,78
0,78
0,62
0,78

0,47

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24

0,00
0,67
0,62
0,58
0,62
0,62
0,62
0,24
0,58
0,58
0,62
0,58

0,24
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Anexo D. Coeficientes de dissimilaridade entre as 48 subamostras de feijao-fava
estimados por meio da distancia modificada de Rogers, Teresina-PlI,
2011.

Subamostra  UFPI-702 UFPI-703 UFPI-706 UFPI-708 UFPI-714 UFPI-716 UFPI-719 UFPI-720

UFPI-701

0,47 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24 0,24
UFPI-702 0,67 0,67 0,67 0,67 0,67 0,67 0,67
UFPI-703 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
UFPI-706 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00
UFPI-708 0,00 0,00 0,00 0,00
UFPI-714 0,00 0,00 0,00
UFPI-716 0,00 0,00
UFPI-719

0,00




